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”Man har undertiden villet give et Udtryk for Slægtskabet mellem alle Væsner af samme Klasse ved 
at fremstille Klassen som et stort Træ. Jeg troer, at dette Billede er overordentlig sandt. Kvistene 
med Løv og Knopper kunne forestille endnu levende Arter, og Grenene fra tidligere Aar kunne fore-
stille den lange Rækkefølge af uddøde Arter. I hver enkelt Vækstperiode have alle de da voksende 
Kviste søgt at forgrene sig til alle Sider, søgt at paa samme Maade som Arter og Grupper af Arter 
til alle Tider have overvældet andre Arter i den store Kamp for Tilværelsen. Stammens store Ho-
vedforgreninger, som nu ere delte i store Grene, der igjen dele sig i mindre og mindre Dele, de vare 
selv en Gang, da Træet var lille, Kviste og Knopper, og denne Forbindelse mellem de tidligere og 
de nulevende Knopper ved forgrenede Grene kan være et meget godt Billede paa den Maade, paa 
hvilken alle uddøde Arter ere ordnede i Grupper, der igjen ere andre Grupper underordnede. Af de 
mange Kviste, der havde Liv og Løv, da Træet kun var Busk, er der kun to eller fire nu store Grene, 
der endnu leve og bære alle de andre Grene; saaledes er der ogsaa meget faa af de Arter, der leve-
de i længst forsvundende geologiske Perioder, som nu have levende modificerede Efterkommende. 
Siden den Gang, Træet først skød frem, er mangen en Gren og mangt et skud visnet bort og faldet 
af, og disse tabte Grene af forskjellig Størrelse kunne forestille de Ordner, Familier og Slægter, der 
ingen nulevende Repræsentanter have, og som vi kun kjende i fossil Tilstand. Ligesom vi hist og her 
se en underlig tynd Gren skyde frem fra en Tveje langt nede paa Træet, en Gren, der tilfældigvis 
har siddet heldigt og endnu er i Live øverst oppe, saaledes se vi ogsaa nu og da Dyr som Næbdyret 
(Ornithorhynchus) og Lungefisken (Lepidosiren), der til en vis Grad forbinder to store Livsgrene 
ved sit Slægtsskab med dem begge, og som øjensynlig har undgaaet en skjæbnesvanger Rivalisering 
ved at have levet paa et beskyttet Sted. Ligesom Knopper afføde nye Knopper, og disse, dersom de 
ere kraftigere, slaa ud i Grene og overskygge mange svagere Skud paa alle Sider, saaledes troer jeg 
ogsaa, at det er gaaet med Livets store Træ, der opfylder Jordskorpen med sine døde og brudte 
Grene og bedækker Jordens Overflade med sine skjønne Forgreninger, der stadig skyde nye Skud.” 
 
Charles Darwin, Origin of Species 1959 
Oversat af J. P. Jakobsen, Om Arternes oprindelse 1872 
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Abstrakt 
Det undersøges hvorfor grundlæggende, forståelsesmæssige ændringer forekommer inden for evo-
lutionsbiologien. Dette vil blive diskuteret ud fra Thomas Kuhns, Sir Karl Poppers og Imre Laka-
tos’ videnskabsteorier. 
Den nuværende opfattelse af evolutionen går på, at genetisk materiale bliver nedarvet, mutationer 
giver ophav til variation og at der er selektion for særligt fordelagtige træk, således at disse vil blive 
de mest dominerende. Der er gennem tiderne blevet opbygget en række fylogenetiske træer, der 
viser slægtskabet mellem de forskellige arter.  
Horisontal genoverførsel er overførsel af DNA fra en organisme til en anden der ikke er dens afkom 
og det kan derfor have indflydelse på den genetiske variation og opbygningen af fylogenetiske træ-
er. Det undersøges med hjælp af de tre videnskabsteoretikere, hvor stor indflydelse horisontal gen-
overførsel har for evolutionsteorien. 
Konklusionen er, at grundlæggende forståelsesmæssige ændringer i større eller mindre grad er kata-
lyseret af anomalier og at fremkomsten af disse, dels kommer af begrænsninger i den menneskelige 
forståelse, dels er et produkt af den historiske kontekst. Det ser for os ud til at den horisontale gen-
overførsel danner grundlag for en ændring i opfattelsen af arvegang og opbygningen af fylogeneti-
ske træer, men ud fra dette projekt kan vi ikke vurdere hvor stort et omfang ændringen vil få. 
 
Abstract 
It is examined why basic and comprehensible changes occur within evolutionary biology. This will 
be discussed on the basis of the scientific theories of Thomas Kuhn, Sir Karl Popper and Imre Laka-
tos. 
The foundation of the present understanding of evolution is, that genetic material is inherited, muta-
tions are the source of variation and that there is selection for advantageous features, so that these 
will be the most dominating ones. Phylogenetic trees show the relationship between different spe-
cies and through the times a number of these have been constructed. 
Horizontal gene transfer is the transfer of DNA from one organism to another, which is not its off-
spring and therefore it can influence the genetic variation and the construction of phylogenetic trees. 
From the view of the three scientific theorists it is examined how great an influence horizontal gene 
transfer has on the evolutionary theory.  
The conclusions are that basic and comprehensible changes to some extent are catalysed by anoma-
lies and that the appearance of these partly comes from limitations of the human comprehension and 
partly are products of the historical context. For us it looks like horizontal gene transfer provides a 
basis for a change in the view of inheritance and the construction of phylogenetic trees, but on the 
basis of this project we cannot judge to what extent the change will be. 
 
 Side 4 af 58 
Forord 
Denne rapport er blevet udarbejdet som en del af et 3. semesterprojekt på Roskilde Universitetscen-
ters naturvidenskabelige basisuddannelse i efteråret 2005. Den dertil svarende semesterbinding fo-
reskriver, at der skal arbejdes med refleksion over naturvidenskab og naturvidenskabsformidling, 
for at vi som studerende gennem arbejdet med et repræsentativt eksempel skal få erfaring med na-
turvidenskab som kulturelt og samfundsmæssigt fænomen. Vi mener at semesterbindingen er over-
holdt idet evolutionsbiologien udgør et repræsentativt eksempel for naturvidenskaben og vi har 
koncentreret os om, at reflektere over hvordan man vælger de grundlæggende antagelser, der arbej-
des ud fra.  
 
Projektet er rent naturvidenskabeligt udarbejdet inden for evolutionsbiologi og henvender sig såle-
des til biologiinteresserede medstuderende på den naturvidenskabelige basisuddannelse, samt andre 
på tilsvarende niveau. Endeligt kan den måske også få betydning for myndigheder som skal lovgive 
ud fra de resultater som bliver resultatet af forskningen. Det kan for eksempel være i forbindelse 
med godkendelse af gensplejsede afgrøder, hvor man måske ikke kan være sikker på, at generne 
holdes inden for samme dyre- eller planteart.  
 
Det filosofiske arbejde er forekommet os lidt uhåndterligt, da det er uvant på den naturvidenskabe-
lige basisuddannelse. Arbejdet har alligevel givet os et større perspektiv på naturvidenskaben og et 
lidt nærmere kendskab til både dens muligheder og begrænsninger, som kan komme os til gode se-
nere i vores uddannelse.  
 
Vi vil gerne benytte lejligheden til at takke vores første vejleder lektor Erik Tüchsen for gode råd og 
inspiration, lektor Gustaw Kerszman for nyttig vejledning inden for både den videnskabsteoretiske 
og den biologiske del af vores projekt, samt at træde til som eksaminator i sidste øjeblik. Vi vil også 
sige en stor tak til lektor Tove Atlung for på kort tid at have nået at give meget og god kritik på vo-
res rapport. 
 
Sidst, men ikke mindst, vil vi gerne sige mange tak til vores yndlingshussekretær Ragnhild Wulff-
Nielsen, som på forunderlig vis har fået alt det praktiske til at hænge sammen til sidst i forløbet. 
 
Læsevejledning: ordliste med biologiske og videnskabsteoretiske fagtermer forekommer sidst i rap-
porten (Appendix 2). Ord som er forklaret i ordlisten er markeret med fed typografi første gang de 
er nævnt i et afsnit. 
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1 Indledning 
Lige siden Darwins tid har megen biologisk forskning taget udgangspunkt i evolutionsteoriens idé 
om en fælles oprindelse for livet på jorden.  
De gamle stamtræer, der er dannet før molekylærbiologien fik sit gennembrud, bygger på morfolo-
giske karakteristika. Her var det ikke muligt at klassificere de laverestående encellede organismer. 
Det var kun muligt at klassificere ud fra de observationer man var i stand til at gøre med det blotte 
øje. Med molekylærbiologiske metoder blev det muligt at foretage mere detaljerede observationer, 
som fx RNA-, DNA- og proteinsammenligninger. Man troede, at de resultater man ville kunne 
frembringe ved hjælp af hurtige computere og nye molekylærbiologiske teknikker ville understøtte 
den opsatte fylogeni. Det har vist sig, at den nye viden om proteinstamtræer og genomsammenlig-
ninger ikke altid stemmer overens med det gamle stamtræ. 
Horisontal genoverførsel, eller HGT (Horizontal Gene Transfer) er overførsel af genetisk materiale 
fra en organisme til en anden celle, som ikke er dens afkom, og kaldes også nogle gange for LGT 
(Lateral Gene Transfer). Modsat er vertikal genoverførsel, eller VGT (Vertical Gene Transfer) over-
førsel af arvemateriale til afkom ved reproduktion. 
Opfattelsen af arvegangen som et monofyletisk træ tager kun højde for vertikal genoverførsel, hvor-
imod man inden for de senere år er blevet opmærksom på, at horisontal genoverførsel komplicerer 
dette billede og måske ligefrem gør, at beskrivelsen er utilstrækkelig. Horisontal genoverførsel dan-
ner på den måde muligvis grundlag for en revidering af den oprindelige opfattelse. Det er netop 
denne problemstilling vi arbejder med i vores projekt. 
 
For at kunne vurdere om den opfattelse man har i dag er mest velegnet til at løse de praktiske pro-
blemer vi har i vor tid, er man nødt til at anlægge en videnskabsteoretisk vinkel på problemet. 
Her vil vi gå nærmere ind i Thomas Samuel Kuhns teori om hvordan ontologiske ændringer forlø-
ber. Med ontologi mener vi de metafysiske verdensopfattelser som man er nødt til at antage forud 
for erkendelsen. Da der er stor uenighed om dette, mener vi, at man også bør tage højde for andre 
synspunkter, hvorfor vi har valgt at inddrage Sir Karl Popper og Imre Lakatos. Disse er tre af de 
store videnskabsfilosoffer og da vi ikke på forhånd havde noget særlig kendskab til videnskabsfilo-
sofi syntes vi, at disse ville være det mest solide udgangspunkt at vurdere følgende problemstilling 
ud fra. 
 
1.1 Problemformulering 
Hvorfor forekommer ændringer i grundlaget for den naturvidenskabelige teoridannelse? Danner 
horisontal genoverførsel grundlag for en udskiftning af det monofylogenetiske stamtræ som nu er 
meget anvendt inden for evolutionsbiologien? 
 
1.1.1 Afgrænsning 
For at have nogle overskuelige rammer at arbejde inden for, har vi måttet foretage en afgrænsning 
af projektets omfang. Vi vil her forsøge at gøre rede for hvilke valg vi har foretaget og på hvilken 
baggrund. 
 
Med hensyn til den videnskabsteoretiske vinkling, har vi valgt tre ud af de mange der har gjort sig 
tanker om emnet. Vi har valgt Thomas Samuel Kuhn, Sir Karl Popper og Imre Lakatos, da de har 
været nogle af de mere toneangivende videnskabsfilosoffer og efter vores opfattelse supplerer deres 
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teorier hinanden godt, sådan at en diskussion ud fra disse giver en forholdsvis flersidig analyse af 
vores problemstilling. Ud af deres meget omfattende teorier, vil vi kun gennemgå de dele som er 
relateret til ontologiske ændringer. 
 
Vi kommer i dette projekt ind på fylogenetiske stamtræer og det ville derfor være relevant og inte-
ressant at beskrive, hvordan disse stamtræer laves, men da det er et temmelig avanceret område, der 
involverer avanceret computerteknologi har vi valgt at afgrænse os fra det, da det ville være for 
tidskrævende og alligevel sagtens kan udelades i forhold til den valgte problemstilling. 
 
Hvad angår genoverførsel har vi valgt primært at se på prokaryoter, da der er forsket mere i disse 
end i eukaryoter. Denne fokusering mener vi giver det bedst mulige grundlag for en vurdering af 
HGT fænomenet. Der vil i løbet af rapporten blive nævnt en række proteiner og bakteriearter, 
blandt andet i forbindelse med komparative analyser af sekvenser og dannelse af fylogenetiske træ-
er ud fra disse. Vi har valgt at undlade at komme nærmere ind på funktionen af de enkelte proteiner 
og bakteriernes specielle kendetegn, da det har ringe relevans for problemstillingen. Desuden har vi 
valgt ikke at komme nærmere ind på de nævnte biokemiske processer. 
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2 Tre filosoffers tilgangsvinkler til naturvidenskabelig teoridannelse 
I dette afsnit vil vi give en gennemgang af tre forskellige videnskabsteoretikeres mening om ontolo-
giske ændringer, for i et senere afsnit at kunne diskutere vores problemstilling ud fra deres syns-
punkter. Kriterierne for hvornår disse finder sted er i høj grad diskutable, så derfor mener vi at det 
er givtigt at gå ind i flere forskellige udlægninger. Det vil være problematisk, og ikke ønskeligt, at 
give et overordnet svar på hvilken teori der er tættest på den aktuelle praksis, men vi vil se på nogle 
af de enkelte teorielementer og først finde ud af hvilke deskriptive udsagn, der passer bedst og der-
udfra forsøge at fremsætte nogle normative. 
 
2.1 Thomas Samuel Kuhn (1922-1996) 
Kuhn er medtaget fordi hans teori generelt er meget anvendt og hans tænkning, ifølge Stig Andur 
Pedersen, har tjent som grundlag og inspiration for mange senere teoretikere og er uundgåelig, hvis 
man vil forholde sig til moderne videnskabsteori (Kragh & Andur Pedersen, 1991).  
 
2.1.1 Paradigmer 
Når man skal undersøge noget, mener Kuhn, at man er nødt til at starte fra nogle ontologiske anta-
gelser, som man tror er sande, selvom man ikke har nogen midler til at bevise deres rigtighed. Disse 
antagelser bestemmer, hvor man skal starte med sin undersøgelse, hvordan man skal gå videre der-
fra og hvad man skal forvente sig af den. Antagelserne bestemmer endvidere hvordan man skal 
tænke om sine observationer, sådan at man selv og andre kan arbejde videre med ens resultater se-
nere hen. Den teoriramme som et videnskabeligt samfund arbejder indenfor betegner Kuhn et para-
digme (Kragh & Andur Pedersen, 1991). Paradigmet angiver et sæt af arbejdsmetoder og antagelser 
som på et givent tidspunkt er blevet accepteret af det videnskabelige samfund og som påvirker 
forskningen inden for dette. 
 
I valget af paradigme må man ifølge Kuhn skele til hvilket, der er til størst nytte for forskningen i 
den givne historiske kontekst. Det være sig med hensyn til såvel værdibegreber såvel som praktiske 
behov (Kuhn, 1995). I vor tid er det eksempelvis påkrævet, at forholde sig til resistensdannelse på 
sygehusene. 
 
2.1.2 Normalvidenskab 
Så længe man i et videnskabeligt samfund er enige om hvilket paradigme man får mest ud af at ar-
bejde ud fra, går arbejdet hurtigt fremad. Man er enige om hvilke problemstillinger der har faglig 
relevans og hvilke forklaringer der er de bedste (Kragh & Andur Pedersen, 1991). Dette er ikke 
tilfældet forskellige paradigmer imellem, hvilket gør dem usammenlignelige, eller inkommensurab-
le, som det hedder i Kuhns terminologi (Kuhn, 1995). 
 
Arbejdet inden for et paradigme åbner ikke mulighed for erkendelser, der ikke på forhånd er fastlagt 
af paradigmet, kun for kortlægning af sammenhænge som paradigmet foreskriver, må eksistere. 
Dette giver et meget nedsat perspektiv, men det øgede fokus giver en høj effektivitet. Normalviden-
skaben er således stærkt kumulatativ (Kragh & Andur Pedersen, 1991). Man bliver inden for nor-
malvidenskaben så længe som muligt, af samme grund som inden for industrien. Produktionsom-
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stilling er meget ressourcekrævende (Lakatos & Feyerabend, 1999). I vores case ville man eksem-
pelvis skulle revidere lovgivningsprocedure i forbindelse med genteknologi. 
 
Den litteratur som frembringes i normalvidenskabelige perioder har ofte karakter af artikler som 
kun henvender sig til faglige kolleger, og ikke redegør for de tilgrundliggende antagelser, da mod-
tageren formodes at have kendskab til disse (Kuhn, 1995).  
 
2.1.3 Erkendelsesteoretiske kriser 
Det lader sig sjældent gøre at udarbejde et paradigme, som kan forklare alle ens resultater og i disse 
tilfælde vil de udgå af videnskaben, fordi det ikke længere er relevant at forske i dem. Det fæno-
men, at naturen overskrider de forventninger man må gøre sig ud fra sit paradigme kalder Kuhn for 
anomalier (Kragh & Andur Pedersen, 1991). Forekomsten af enkelte anomalier er ikke kritisk for et 
paradigme. Her vil konserverende mekanismer gøre sig gældende så uregelmæssighederne slås hen 
med, at man vil kunne forklare dem senere, eller at de hører under et andet forskningsområde 
(Kragh & Andur Pedersen, 1991). Hvis der kommer stadigt flere anomalier og de måske endda af-
viger systematisk fra det forventede, vil det give anledning til udarbejdelse af konkurrerende para-
digmer. I disse kriseperioder er der uenighed om hvilke grundlæggende antagelser man skal gå ud 
fra og videnskaben bliver af mere filosofisk art. Dette giver et ophold i den teknologiske udvikling 
som er forbundet med normalvidenskab og sætter den erkendelsesmæssige udvikling tilbage (Kragh 
& Andur Pedersen, 1991; Kuhn, 1995).  
Den videnskabelige skrivning i disse perioder udmønter sig typisk i bøger, da der bliver behov for 
mere dybdegående redegørelser end artikelformen lægger op til. Et nærliggende eksempel på dette 
vil være Darwins ’Origin of Species’, som har været en milepæl i evolutionsbiologien (Kuhn, 
1995). 
 
2.1.4 Videnskabelige revolutioner 
For at videnskaben kan være videnskab, må den samlet set undergå en udvikling, hvilket ifølge 
Kuhn kun er muligt, hvis man har en monoparadigmatisk praksis. Alle medlemmer af et videnska-
beligt samfund må følge de samme spilleregler for at kunne producere resultater som er forenelige 
med deres kollegers (Kuhn, 1995). 
 
Paradigmevalg er ikke et fortolkningsspørgsmål, fordi der ikke er nogen faste data at fortolke. For-
tolkningen sker ud fra paradigmet og kan således kun artikulere, ikke korrigere, det. 
 
Kuhn mener at der er fem kriterier som er særlig vigtige når folk skal bestemme sig til hvilke para-
digme der er mest frugtbart. Det skal kunne give forklaringer som: 
1) er så detaljeret som muligt  
2) er sammenhængende og dermed modsigelsesfrie 
3) ser ud til at gælde inden for mange områder 
4) er så enkle som muligt  
5) har så stort perspektiv som muligt 
 
Verifikation af et paradigme foregår analogt til naturlig udvælgelse. Man vælger den mest levedyg-
tige blandt de foreliggende muligheder i en bestemt historisk situation. Det er ikke meningsfuldt at 
tage stilling til om dette valg ville være det bedste, der kunne være foretaget, hvis der havde været 
flere muligheder (Kuhn, 1995).  
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Skiftene tager sig kun ud som revolutioner for folk som er direkte berørt af dem. For udenforståen-
de kan det godt se ud som en kontinuert udvikling, da de jo netop ikke er indviet i paradigmet, men 
kun ser resultatet af det (Kuhn, 1995). Lægfolk vil således ikke nødvendigvis se det som en stor 
forskel om et evolutionsbiologisk forskningsresultat er fremkommet på basis af det ene eller det 
andet paradigme, hvorimod det for de involverede forskere vil være en grundlæggende ændring af 
deres verdensopfattelse. 
 
2.1.5 Ingen kontinuitet i den erkendelsesmæssige udvikling 
Fordi forklaringer fra et nyt og et gammelt paradigme ikke, eller i hvert fald ikke direkte, kan kom-
bineres, kan et nyt ikke bygge videre på et gammelt og man er derfor på mange områder nødt til at 
starte forfra med sine forklaringer hver gang man skifter paradigmet ud. Vi bliver således ikke klo-
gere på sandheden om naturen, vi finder bare nye måder at opfatte den på, som er gunstigere for den 
teknologiske udvikling og passer bedre med den øvrige verdensopfattelse, som hersker i tiden 
(Kragh & Andur Pedersen, 1991).  
 
 
Figur 1: Ovenstående flowskema viser, om end groft forenklet, vores udlægning af Kuhns teori om videnskabelig 
teoridannelse. Hypoteser udarbejdes ud fra et paradigme, efterprøves og i tilfælde af verifikation har man løst 
en af normalvidenskabens gåder. I tilfælde af gentagne anomalier, er der lagt grund for en videnskabelig revolu-
tion. Det er først her man kommer i kontakt med fundamental ny erkendelse. 
 
2.1.6 Kritik 
En problematisk egenskab ved Kuhns paradigmebegreb er, at det er selvforklarende. Et paradigme 
er det som et videnskabeligt samfund har tilfælles og et videnskabeligt samfund, er en gruppe men-
nesker som har et paradigme tilfælles.  
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Man er nødt til at kunne forklare hvad et videnskabeligt samfund er uden at benytte paradigmebe-
grebet. 
Kuhn tager ikke højde for at den videnskabelige udvikling er påvirket af de omgivne samfunds be-
hov. Det er begrænset til at beskrive, hvad der foregår inden for de videnskabelige samfund (Kragh 
& Andur Pedersen, 1991). 
Ifølge Lakatos er det ikke forsvarligt at drage grænsen for videnskabelighed mellem videnskabelige 
og ikke videnskabelige samfund. Videnskab må defineres selvstændigt og ikke bare være det som 
videnskabsfolk foretager sig (Lakatos & Feyerabend, 1999). 
 
2.2 Sir Karl Popper (1902-1994) 
Popper var en af de første som gjorde op med positivismens idé om en objektiv virkelighed, men er 
også taget med fordi han menes at have været medvirkende årsag til Kuhns teorier. Kuhns teori er 
en reaktion på Poppers videnskabsteori, men det vil være for firkantet at betragte det som en direkte 
modsætning.  
 
2.2.1 Demarkationsproblemet 
Poppers teori koncentrerer sig primært om at sætte grænsen mellem videnskab og pseudoviden-
skab. Spørgsmålet om hvad der er sandt og falsk finder han ikke interessant i forhold til denne 
skelnen, da han mener at et udsagn godt kan være sandt uden at være videnskabeligt.  
 
Poppers antagelse er at enhver observation er teoriafhængig, hvilket gør at man for nemt finder be-
kræftende data når man søger efter dem, da man vil fortolke virkeligheden, så den passer ind i ens 
teori. Det nærmeste man kan komme på at eftervise teorien videnskabeligt vil således være gentag-
ne, mislykkede forsøg på at falsificere den. Videnskabeligheden ligger i det, at teorien er prøvbar. 
Pseudovidenskabelige udsagn vil ikke nødvendigvis kunne falsificeres, hvilket er grunden til at de 
godt kan være sande, men da falsifikationen her ikke engang er en hypotetisk mulighed, må de eks-
kluderes fra videnskaben. Pseudovidenskabelige udsagn kan ikke bruges til at skille dele af naturen 
fra andre og er derfor ikke konstruktive at arbejde med i naturvidenskabelig sammenhæng.  
Popper har også været optaget af induktionsproblemet, som går på at man ikke kan regne med at de 
observationer man ikke har gjort sig, svarer til dem man har gjort sig og har udarbejdet sin teori fra. 
Hvis man direkte har ledt efter forhold, der ikke passer med teorien, så har man gjort det bedste man 
kan for at vise dens gyldighed, og kan så antage at det er den bedste forklaring man kan frembringe 
på pågældende tidspunkt. Dette er begrundelsen for at vælge falsifikationen som demarkationskrite-
rium. 
 
2.2.2 Kontinuitet i den erkendelsesmæssige udvikling 
Poppers måde at tænke om videnskab på er bygget op på en måde, så videnskaben undergår en 
epistemologisk udvikling. Det vil sige at man, efterhånden som forskningen skrider frem, kommer 
stadig tættere på sandheden om naturen. Før man kan sige, at en ny teori er bedre end den man hav-
de før skal man sammenligne dem indbyrdes i forhold til naturen. Hvis den nye kan forklare det 
samme som den gamle og mere til, så tager man den i stedet for og ellers ikke (Kragh & Andur Pe-
dersen, 1991).  
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Man kan, ifølge Popper, ikke observere fænomener uden på forhånd at have en hypotese om, hvor-
dan sammenhængene i dem er. Derfor kan man kun lære efter ’trial and failure’-princippet.  
Afkræftende observationer kan ikke blot bortforklares eller ignoreres. Hvis de gentager sig, må teo-
rien forkastes. Her er det dog kun teorien man skal gå væk fra og ikke dens grundlag, hvilket sikrer 
kontinuitet i den videnskabelige erkendelse. Dette sker ved, at en teori kommer til at kunne forkla-
rer flere observationer end før, eller ved at man får to tidligere forklaringsmodeller til at hænge 
sammen (Kragh & Andur Pedersen, 1991).  
 
 
 
Figur 2: Ovenstående flowskema viser, om end groft forenklet, vores udlægning af Poppers teori om videnskabe-
lig teoridannelse. Hypoteser udarbejdes ud fra et forskerens tidligere erfaringer, efterprøves og i tilfælde af veri-
fikation er man nået frem til det ind til videre bedste løsning på problemet. I tilfælde af grundig falsifikation, bør 
teorien forkastes. 
 
2.2.3 Kritik 
Der er nogle praktiske vanskeligheder forbundet med Poppers teori. Logisk set kan man godt kom-
me frem til en forklaring på en observation ved at forsøge at falsificere sin teori, men det kan ikke 
lade sig gøre i praksis. Sommetider bliver det besluttet, at det ikke skal gælde at en teori er blevet 
falsificeret. I forskningshistorien, har det tit været sådan, at udøverne har troet mere på hvad de 
tænkte end på hvad de sansede, som Kuhn giver udtryk for (Kragh & Andur Pedersen, 1991). 
 
Poppers normative regler er meget strenge og har ikke til hensigt at gøre det svært at falsificere en 
teori. Han mener alligevel ikke, at man skal gå væk fra en teori, som man har brugt længe, ved før-
ste afkræftende observation. En sådan bør underkastes yderligere afprøvning (Kragh & Andur Pe-
dersen, 1991). 
 
Et andet problem med Poppers adskillelse mellem videnskab og pseudovidenskab er, at eksistens-
udsagn ikke er videnskabelige ifølge den opdeling. Udsagn af typen ’der eksisterer objekter af typen 
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X’ kan man ikke vise er forkert. Det kan ikke lade sig gøre at vise, at der ikke er et enkelt X-objekt 
et sted i universet. Man kan måske vise at det er der, men ikke at det ikke er der (Kragh & Andur 
Pedersen, 1991). 
 
2.3 Imre Lakatos (1922-1974) 
Lakatos teori viderefører principper fra både Kuhns og Poppers teorier. Han kunne ikke gå ind for 
Kuhns diskontinuerte udvikling i epistemologien eller Poppers naivfalsifikationisme, men har i 
store træk kombineret resten af teorierne. 
 
2.3.1 Forskningsprogrammer 
Lakatos har udarbejdet en mere grafisk model for videnskabelig teoridannelse. I høj grad svarende 
til Kuhns paradigmebegreb, arbejder Lakatos med forskningsprogrammer. Disse består af en kerne 
som er det ontologiske grundlag. Rundt om den er der et beskyttende bælte som består af en positiv 
og en negativ heuristik. Det vil sige nogle retningslinjer for hvordan man henholdsvis skal og ikke 
skal tænke for at bevare kernen. Det beskyttende bælte sikrer en kontinuert erkendelsesmæssig ud-
vikling, ved at beskytte kernen mod angreb fra andre forskningsprogrammer.  
Man kan altså ikke modbevise kernens rigtighed, men man kan vurdere dens kvaliteter som ud-
gangspunkt for forskningen. Hvis den forskning der bliver lavet ud fra kernen er brugbar, så er ker-
nen et godt udgangspunkt. Hvis forskningen på grundlag af kernen ikke er tilstrækkelig produktiv, 
må man søge nye veje.  
 
Lakatos mener heller ikke at sandhedsspørgsmålet har sin berettigelse i forbindelse med vurdering 
af videnskabelige teorier. Man bør bestræbe sig på at finde gode forklaringsmodeller. Det vil sige 
nogle, som forklarer og forudsiger observationer så detaljeret som muligt. 
 
Arbejdet inden for modellen er ligesom i Kuhns system. Forskellen er den måde det ontologiske 
grundlag bliver skiftet ud på. I stedet for at undersøge kernen mener Lakatos at man skal undersøge 
det beskyttende bælte som ligger rundt om det. For ham er det afgørende om systemet af idéer og 
forklaringer er opbyggende eller nedbrydende for forståelsen af observationer. Det er nedbrydende 
hvis det ikke leder til nye forudsigelser, hvis de ikke forklarer nye observationer, eller hvis forkla-
ringerne ikke følger de retningslinjer, der ligger i det beskyttende bælte. Han mener at forståelsen er 
i bevægelse og at en forklaring derfor skal vurderes på dens vækst (Kragh & Andur Pedersen, 1991; 
Lakatos & Feyerabend, 1999). 
 
2.3.2 Kontinuitet i den erkendelsesmæssige udvikling 
Ligesom Kuhn mener Lakatos, at der vil opstå flere forskellige grundopfattelser og at der derfor vil 
være konkurrence mellem dem. Idéerne skal testes mod hinanden i stedet for at teste forklaringerne 
mod hinanden på virkeligheden, som Popper vil. 
Man kan først vise at en teori ikke er rigtig når man har en som er bedre. Man viser at den gamle 
teori var forkert ved at vise at den nye er rigtig. 
Lakatos er enig med Popper i at jo flere enkeltdele af en observation en teori dækker, jo bedre er 
den. Den store forskel fra Popper er at det ikke kun er enkeltteorier, der skal undersøges, men også 
de ideer som de kommer af. Lakatos mener ligesom Popper, at der er en sammenhængende udvik-
ling, selv om man skifter ideerne ud (Kragh & Andur Pedersen, 1991). 
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Figur 3: Ovenstående flowskema viser, om end groft forenklet, vores udlægning af Lakatos teori om videnskabe-
lig teoridannelse. Hypoteser udarbejdes ud fra et forskningsprogram, efterprøves og i tilfælde af verifikation har 
man forklaret et fænomen inden for forskningsprogrammet og dette påvirker den videre forskning inden for 
dette. I tilfælde af falsifikation, passer hypotesen ikke til forskningsprogrammet og dette påvirker ligeledes den 
videre forskning inden for forskningsprogrammet. 
 
2.3.3 Kritik 
Lakatos kan ikke give noget svar på præcis hvornår man skal gå over til et andet forskningspro-
gram. Hans forskrifter fortæller kun hvornår man skal blive ved det samme forskningsprogram og 
ikke hvornår det er hensigtsmæssigt at gå væk fra det. Derfor vil det være bedst at beholde det 
samme altid, fordi man ikke kan vide om man finder ud af at de gamle idéer stadig er hensigtsmæs-
sige i nogle forhold. Samtidig er det en del af hans system, at man hele tiden skal prøve at finde på 
nye idéer, for at få prøvet de gamle af. På den måde kan systemet være lidt selvmodsigende. 
I virkeligheden er det vanskeligt at blive enige om, hvad et forskningsprograms hårde kerne, negati-
ve og positive heuristik er (Kragh & Andur Pedersen, 1991). 
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3 Den monofylogenetiske arvegang 
For at være i stand til at sætte sig ind i hvilke forandringer horisontal genoverførsel kan få for den 
måde, hvorpå de fylogenetiske træer bliver opbygget i dag, er det vigtigt at vide hvordan de ser ud i 
dag, og hvordan de er kommet til at se sådan ud. 
 
Det var først i midten af 1800-tallet at evolutionsbiologien for alvor slog igennem, men inden da 
fremlagde Carl Linnaeus (1707-1778) at alle organismer udvikler sig i mange forskellige retninger. 
Han er ophavsmanden til taksonomien, der stadig bruges i dag. Linnaeus arbejdede ud fra tre riger, 
dyr, planter og mineraler, dette var før at der var tale om domæner. Denne opfattelse, at alt levende 
enten var dyr eller planter, hvor dyr er de organismer der kan spise og bevæge sig og planter står 
stille og har indetermineret vækst, eksisterede meget længe. Her var opfattelsen at også for ek-
sempel svampe, alger og bakterier tilhørte planteriget, og protozoer tilhørte dyreriget. (Raven et al., 
1999). 
 
3.1 Evolutionsteori 
Efterfølgende har næsten alle biologer brugt denne måde til at navngive på. En af dem er Jean Bap-
tiste de Lamarck (1744-1829), han var den første til at publicere en egentlig evolutionsteori (1809). 
Han mente ligesom Darwin, at livet havde udviklet sig fra simple til højerestående arter. Denne idé 
blev til under hans arbejde som leder af samlingen af invertebrater på Natural History Museum i 
Paris. Han kunne se en række ligheder mellem fossilerne fra de forskellige perioder, men det lykke-
des ikke for ham at komme med en overbevisende forklaring på, hvordan det hang sammen. La-
marck mente at det havde noget at gøre med tilpasning til miljøet, og kom blandt andet med det 
forslag at giraffen har en lang hals for at kunne nå de øverste blade på træerne (Campbell & Reece, 
2002). 
 
Den mest kendte evolutionsforsker må være Charles Robert Darwin (1809-1882). Han udgav i 1859 
bogen Origin of species (Om Arternes oprindelse) der består af en lang række observationer han 
gjorde sig på sin rejse med skibet HMS Beagle. Denne rejse bragte ham blandt andet forbi Galápa-
gos øerne, et isoleret øsamfund vest for den nordlige del af Sydamerikas kyst (Raven et al., 1999).  
Darwin har via sine observationer fremsagt en række udsagn, både observationer og delkonklusio-
ner ses nedenfor (Campbell & Reece, 2002). 
 
• Observation 1: Alle arter har så stor fertilitet, at deres populations størrelse ville vokse eks-
ponentielt, hvis alle individerne der fødes reproducerer succesfuldt 
• Observation 2: Populationer har en tendens til at forblive stabile i størrelsen, dog er sæson-
baserede variationer er undtaget  
• Observation 3: Miljøets ressourcer er begrænsede 
• Delkonklusion 1: Produktion af flere afkom end miljøet kan understøtte fører til en kamp for 
overlevelse blandt individerne i populationen, hvor kun en lille del af afkommet vil overleve 
i hver generation 
• Observation 4: Individer i en population varierer med hensyn til karakteristika, ikke to indi-
vider er nøjagtig ens 
• Observation 5: Meget af denne variation er arvelig 
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• Delkonklusion 2: Overlevelse i kampen om eksistens er ikke tilfældig, men afhænger til dels 
af de enkelte individers nedarvede egenskaber. De individer hvis karakterer passer bedst til 
deres miljø er tilbøjelige til at efterlade mere afkom end de mindre tilpassede individer 
• Delkonklusion 3: Individernes unikke evne til at overleve og reproducere sig vil føre til 
gradvis ændring i populationen, hvor favorable karakteristika vil ophobes gennem generati-
onerne 
 
I korte træk er Darwins idéer følgende: 
Naturlig selektion kommer til udtryk ved forskellen af succeseraten i reproduktionen  
Naturlig selektion forekommer som en interaktion mellem miljøet og variationen i de nedarvede 
egenskaber i de individuelle organismer der udgør en population. 
Produktet af naturlig selektion er tilpasningen af en population af organismer til deres miljø 
(Campbell & Reece, 2002). 
 
 
Til sin bog ’Origin of Species’ havde Darwin lavet en figur af et fylogenetisk træ, sådan som han 
mente ville se ud, men han fremhævede at det kun var hans tanker (Darwin, 1872). 
 
 
Figur 4: Darwins fylogenetiske træ. Figur fra (Darwin, 1872) 
 
Det der adskilte Darwin fra andre evolutionsbiologer var, at det lykkedes ham i løbet af et årti at 
overbevise hovedparten af biologerne om naturlig selektion og at den biologiske variation kunne 
forklares med evolution (Campbell & Reece, 2002), og dermed var vejen for et nyt paradigme ba-
net. 
 
Darwin var ikke den eneste, der fremsatte ideer om evolutionen. Alfred Russel Wallace (1823-
1913) arbejdede hovedsageligt i Østindien og fremsatte stort set same teorier som Darwin. Det var 
derfor med til at underbygge Darwins teorier (Campbell & Reece, 2002). 
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En af de første inden for genetikken var Gregor Johann Mendel (1822-1884). Hans arbejde med 
især ærteplanter og ved at lave en kunstig bestøvning af to forskellige hybrider kom han frem til, at 
der måtte være to forskellige alleler for hver arvelighedfaktor. Hans viden er senere blevet betragtet 
som værende meget afgørende for selve genetikken (Campbell & Reece, 2002). 
 
August Weismann (1834-1914) publicerede ’The Evolution Theory’ hvori han især fokuserede på 
fænotypiske variationer. Gennem sin forskning indenfor den seksuelle reproduktion, tilføjede han 
mikrobiologien til evolutionsteorien, således at det fremover kom til at hedde neo-darwinisme 
(Churchill, 2003). 
 
Hugo Marie de Vries (1848-1935) genopdagede Mendels love i 1900 under sit arbejde indenfor 
genetik. Han var kort forinden kommet med den hypotese, at der måtte eksistere pangener, der i dag 
kaldes gener. I perioden 1889-1903 opdagede han at der forekom en række lokale afvigelser i hans 
arbejde med nedarvning. Det kunne ikke umiddelbart forklares ud fra Weismanns arbejde med den 
seksuelle reproduktion, det han havde opdaget var eksistensen af mutationer. de Vries mente at den 
væsentligste årsag til evolutionsprocessen var selektion mellem arterne, der forekom når de blev 
udsat for stress i miljøet (Stamhuis et al., 1999). Senere kom det dog frem, at det kun var en hybrid 
han havde fundet, og de mutationer han mente var opstået skyldtes rekombination i allelerne. Efter-
følgende er der fundet mange eksempler hvor der har været tale om mutationer (Link 1).  
 
I dag er neo-Darwinisme, som i høj grad var baseret på eukaryoter, ikke længere den mest udbredte 
opfattelse, det er i stedet den moderne syntese-teori, eller neo-Darwinistisk syntese, eftersom meget 
forskning i dag bliver lavet på prokaryoter. En af fortalerne for denne model var Ernst Mayr (1904-
2005).  
 
Ernst Mayr kom frem til følgende opsummering af den moderne syntese-teori (Kutschera & Niklas, 
2004): 
1. Gradvis evolution kan blive forklaret ved små genetiske ændringer (mutationer) og rekom-
bination, og variationen ved naturlig selektion 
2. Det observerede evolutionsfænomen, delvis makroevolutionere processer og specialisering, 
kan blive forklaret med tilstedeværelsen af de kendte genetiske mekanismer  
 
Det stamtræ der indtil nu har været mest brugt, består af tre hovedgrene, de tre domæner (bakterier, 
archaea og eukaryoter), ud fra dem går grenene ud i rigerne (fx animalia, plants og fungi). Hvis der 
havde været detaljer nok på figuren ville hver enkelt rige igen forgrene sig, hver forgrening vil føre 
længere ned i taksonomien (Raven et al., 1999). I dag bliver der ikke kun lavet stamtræer ud fra 
morfologiske karakteristika, men også ud fra blandt andet gener og proteiner.  
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Figur 5: Det fylogenetiske træ. Figur fra (Raven et al., 1999). 
 
Det lader til at man indenfor den neo-Darwinistiske syntese er meget sikker i sin sag, dette bekræf-
ter nedenstående citat, 
”Skønt mange evolutions biologiske spørgsmål stadig er ubesvarede, betvivler ingen troværdige 
forskere at evolutionsteorien er fakta. Men mange forskere bliver ved med at udforske og debattere 
præcis hvordan evolutionsmekanismerne foregår” (Kutschera & Niklas, 2004).  
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4 Historien bag den nuværende taksonomiske tredeling 
Den almindeligt accepterede tanke bag stamtræet er at alt levende har én fælles oprindelse og at alt 
liv er genetisk relateret til hinanden. Denne tanke bygger på at alt liv har en fælles genetisk kode og 
at der er en fælles lignende måde for DNA replikation, transkription og translation for alle cellulære 
organismer. Med de redskaber udviklingen af molekylærbiologien har tilført forskningen, er det 
blevet muligt at undersøge fylogenien mere indgående. 
 
I starten af den molekylære fylogeni sekventerede man forskellige proteiner og nukleinsyresekven-
ser og sammenlignede disse sekvenser. Det gjorde man, fordi man anså den primære struktur af 
proteiner og nukleinsyrer for at være den mest pålidelige indikator for fylogenetiske sammenhænge, 
som Fox et al. skriver (Fox et al., 1977). Disse data indikerede samhørighed imellem de sekvente-
rede proteiner eller nukleinsyrer og dermed også imellem de organismer de tilhørte. Der blev under-
søgt proteiner og nukleinsyrer fra mange forskellige organismer. Schwartz & Dayhoff skriver i 
1978 opsummerende om den forskning, der foregik omkring fylogeni. De nævner 3 hovedområder: 
Sekventering af ferredoxiner, sekventering af 5S rRNA og sekventering af C- type cytokromer. I 
1978 mente Schwartz & Dayhoff at cytokromerne var særlig interessante for forståelsen af oprin-
delsen og udviklingen af mitokondrierne. Det var også i denne periode, at endosymbioseteorien 
blev til; at mitokondrier og chloroplaster nedstammer fra det der i dag henholdsvis kaldes α-
proteobakterier og cyanobakterier (Schwartz & Dayhoff, 1978). 
 
Midt i 1970’erne begyndte Fox et al. at indsamle gensekvensanalyser til en database baseret på 
small subunit ribosomalt RNA (SSU rRNA) (Fox et al., 1977). Ribosomer er meget store komplek-
ser af proteiner og RNA. Molvægten af prokaryoternes ribosomer er ca. 2.500.000 g/mol og for 
eukaryoternes ribosomer ca. 4.200.000 g/mol.  
Hos prokaryoterne består hvert ribosomkompleks af 3 RNA fragmenter og ca. 55 proteiner, hos 
eukaryoterne af 4 RNA fragmenter og ca. 82 proteiner.  
Hvert ribosom består af to subunits: large subunit og small subunit. Dette gælder både for prokaryo-
ter og eukaryoter. Dog er ribosomerne i eukaryoter mere komplekse og også større, som beskrevet 
ovenfor. Indbygget i hver subunit er der RNA, såkaldt ribosomalt RNA (rRNA). Disse RNA frag-
menter er navngivet efter hvor hurtigt de sedimenterer i en centrifuge og denne sedimentationskoef-
ficient angives i enheden (S). 
Hos prokaryoterne indgår der i den store subunit to rRNA fragmenter, et på 23S (stort) og et på 5S 
(lille). I den lille subunit indgår der kun ét RNA med størrelsen 16S. Dette fragment kaldes derfor 
16S Subunit ribosomalt RNA. (16S SSU rRNA). Hos eukayoternes small subunit indgår et RNA 
med størrelsen 18S og derfor baseres SSU rRNA fylogenien hos eukaryoterne på 18S SSU rRNA 
(Link 2). Et af de mest brugte stamtræ bygger på sekventeringer af gener, der koder for SSU rRNA. 
 
Grunden til at Fox et al. valgte SSU rRNA som markør for evolutionen var, som de skriver i en 
artikel (Fox et al., 1977) at16S rRNA molekylet allerede var sekventeret af andre og der fandtes 
således materiale at sammenligne nye sekvenser af dette molekyle med. Det var let at isolere og det 
var allestedsnærværende og man anså dette molekyle for at have en velkonserveret sekvens. rRNA 
er universelt og Woese mente, at det kunne bruges som et meget pålideligt mål (Doolittle, 1999). 
Tankegangen var, og er stadig blandt mange, at de elementer, der indgår i transkriptionen og trans-
lationen måtte være bedre bevarede end andre elementer, da disse er vitale for organismens overle-
velse. Generne for SSU rRNA findes bevaret i alle organismer og dette bekræfter, at SSU rRNA er 
velbevaret og et godt valg, hvis man på forhånd mener at kunne ekstrapolere udviklingen af en nu-
kleinsyres evolution på evolutionen af de organismer, hvori denne nukleinsyre findes. I dag kunne 
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man pege på mange andre nukleinsyrefragmenter eller proteiner, der ville være lige så velegnede, 
derfor kan man sige, at den senere brug af SSU rRNA som markør for evolutionen bygger på en 
vedtagelse fra 1970’erne. 
 
Fox et al. klippede 16S ribosomalt RNA i stykker og lavede således fragmenter som de kunne ana-
lysere ved hjælp af dendogrammer. Dendogrammer siger noget om, hvor ens to sekvenser er og 
man kan på basis af disse sekvensanalyser danne et stamtræ. Sådanne stamtræer kaldes dendo-
grammer. Deres resultater var overraskende. I flere årtier havde man været vant til at opdele leven-
de organismer i to grupper: prokaryoter og eukaryoter. Da man troede at evolutionen foregik fra det 
simple til det komplicerede, mente man at eukaryoter stammede fra prokaryoter. Men da de under-
søgte dendogrammer der indeholdt rRNA sekvenser fra nogle særlige metanogene bakterier passe-
de disse ikke rigtig ind i det billede. Der var så dyb splittelse imellem disse bakteriers slægtskab og 
de almindelige bakterier, at Fox et al. valgte at kalde disse metanobakterier og deres nærmeste for 
archaea-bakterier for at skelne dem fra de ’rigtige’ bakterier, som de kaldte eu-bakterier. Archaea-
navnet kom sig af, at man mente, at disse bakterier måske havde haft mulighed for at leve i miljøer 
man mente, og stadig mener, var på den tidlige jord (Fox et al., 1977). 
 
Senere foreslog Woese et al. formelt at erstatte det traditionelle stamtræ med prokaryoter og euka-
ryoter med et, der havde 3 domæner, nemlig bakterier, archaea og eukaryoter (Woese et al., 1990). 
Det rationelle argument for at gøre dette var, at der kom mere og mere materiale, både biokemisk, 
fra sammenligning af proteiner og genetisk der understøttede en sådan opdeling. Opdagelsen af ar-
chaea førte til, at man nu måtte tage højde for tre og ikke to domæner, når man skulle klassificere 
og opbygge stamtræer. 
 
Dette viste sig også efterhånden at være en fornuftig opdeling, der fik mange brikker til at falde på 
plads. Efterhånden som man arbejdede med det nye stamtræ skilte archaea sig ud fra bakterierne på 
mange måder. Mange archaea lever i miljøer, der er ekstreme for andet liv, for eksempel ved høje 
temperaturer og højt tryk og derfor blev de også kaldt ekstremofiler. I dag ved man, at archaea også 
lever i mindre ekstreme miljøer, sågar i dyre tarme (Stein & Simon, 1996). Archaea har mange 
unikke biokemiske kendetegn; for eksempel. har archaea ether-bundne lipider, hvor bakterier og 
eukaryoter har ester-bundne og de fleste archaea kan ikke danne fedtsyrer, da de mangler fedtsyre-
syntetase (Martin & Russell, 2003). Faktisk adskiller archaea sig så meget fra både bakterier og 
eukaryoter, at Graham et al. i 2000 fandt, at archaea havde 351 fylogenetiske footprint eller kom-
binationer af gener, der ikke var at finde hos nogle bakterier eller eukaryoter (Graham et al., 2000).  
 
Archaea har dog meget tilfælles med bakterier, udover at være prokaryoter har de nogenlunde sam-
me størrelse og de mangler kernemembran og organeller. Begge ordner de mange af deres gener i 
operoner og de har begge to mindst et stort cirkulært kromosom, og ofte også et eller flere mindre 
cirkulærer DNA plasmider. 
 
Men archaea har også mange ligheder med eukaryoter. Archaea og eukaryoter har en væsentlig del 
af DNA replikationen, transkriptionen og translationen tilfælles, som i bakterier er erstattet af evo-
lutionært ubeslægtede (analoge) enzymer. Mange proteiner der er involverede i DNA replikationen 
og repair proteiner er også homologer imellem archaea og eukaryoter, men findes ikke i bakterier 
(Edgell & Doolittle, 1997). Archaea DNA-scaffolding proteinerne (proteiner der er med til at opret-
holde en struktur) ligner eukaryoternes histoner meget (Reeve et al., 1997). Transkriptions-
proteinerne hos archaea og eukaryoterne ligner hinanden meget, for eksempel de DNA afhængige 
RNA polymeraser (Langer et al., 1995). Derudover har archaea og eukaryoter transkriptions-
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initiationsfaktorer (proteiner, der er med til at starte læsningen af RNA’et) som ikke findes i bakte-
rier tilfælles (Kyrpides & Woese, 1998). 
 
Archaea indtager altså en mellemting imellem bakterier og eukaryoter hvis vi sammenligner dem 
genetisk. Flere studier har vist, at archaea ser ud til at ligge tættere på eukaryoterne end på bakteri-
erne og at forgreningen fra en fælles stamfader er sket ved at bakterier er gået i én retning og sø-
stergruppen archaea og eukaryoter er gået i en anden retning. Disse studier baseres på fylogenetiske 
studier af for eksempel elongeringsfaktorer og flere ribosomale proteiner. Iwabe et al. skriver såle-
des (Iwabe et al., 1989), at ”There are several reports that, in some RNA and protein species, ar-
chaeabacteria are much more similar in sequence to eukaryotes than to eubacteria. These include 5S 
rRNA, elongation factors Tu and G (EF-Tu and EF-G), large subunit of DNA-dependent RNA po-
lymerase, and several ribosomal proteins.” Træer baserede på for eksempel nogle aminoacyl-
tRNA- syntetaser (Brown & Doolittle, 1995) har siden hen bekræftet et sådant slægtskab. 
 
Baseret på flere gener, der koder for proteiner, som er vitale for organismens overlevelse og repro-
duktion, så ser vi, at archaea udskiller sig fra bakterierne og eukaryoterne. Argumenterer man såle-
des for at RNA og proteinerne, der er involverede i DNA-replikation, transkription og translation, 
og at de gener, der koder for dem, er kernen i alt levende, og at man skal bruge disse til at lave 
stamtræerne fra; så er der meget, der taler for, at 3 domæne-delingen, som foreslået af Woese et al., 
er en fornuftig opdeling. Dette er baggrunden for at vi har 3 domæner i dag. 
 
Woese så denne tredeling som et paradigmeskift. Om den efterfølgende debat har Woese sagt i et 
interview til Morell at ”Jeg havde læst Kuhn…så jeg vidste præcis, hvad der foregik” (Morell, 
1997). 
 
4.1 Uoverensstemmelser med denne tredeling 
Selv om man allerede i 1970’erne så, at flere af de gener man sekventerede ikke stemte overens 
med SSU rRNA-fylogenien, så var der mange der troede, at disse problemer ville blive løst, når 
man fik flere data at arbejde med (Schwartz & Dayhoff, 1978). Mange brugte også disse overens-
stemmelser til at sige, at dette bare viste, hvor unøjagtige morfologiske og fysiologiske data var og 
at stamtræer baserede på SSU rRNA klart var bedre til at lave fylogeni på end data fra andre takso-
nomiske analyser (Fox et al., 1977). 
 
Håbet var dog, at man ved molekylærbiologiens udvikling ville få stamtræer baserede på mange 
forskellige proteiner og nukleinsyrer, der bare skulle underbygge den fundne sammenhæng fra SSU 
rRNA-taksonomien. I Kuhnsk forstand mente flere, at rammen for puslespillet, paradigmet, nu var 
defineret og at man bare skulle lægge brikkerne, arbejde indenfor paradigmet for at verificere den 
viden man nu havde. 
 
Men efterhånden som man fik bedre metoder til at sekventere og efterhånden som man fik sekven-
teret flere gener og proteiner og efterhånden også hele genomer, kom der store mængder data ind, 
der modsagde denne tredeling af stamtræet. 
 
Et af de første publicerede eksempler handlede om ATP-syntetaser, det man dengang kaldte ATP-
ase. Man mente, at en type ATP-syntetaser (F-ATP-syntetaser) fandtes i chloroplaster, mitokondrier 
og eubakterier, imens en anden type ATP-syntetaser (V-type ATP-syntetaser) fandtes hos archaea-
bakterier og i vakuole-systemer hos eukaryoter. Sumi et al. skriver at: “..distribution of V-type 
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ATP-ase is not restricted to archaebacteria: a thermophilic eubacterium Thermus thermophilus has a 
V-type ATPase and an eubacterium Enterococcus hirae has both types of ATPase. These facts raise 
the possibility that restricted distribution of F-type ATPases in eubacteria and V-type ATPases in 
archaebacteria is not as strict as it used to be thought and that some archaebacteria may have V-type 
ATPase.” I konklussionen skriver de: “Concerning the evolutionary aspect of this finding, it is our 
view that, since distribution of F-type and V-type ATPases among prokaryote kingdoms turns out to 
be not as simple as we used to think”. Man blev således nødt til at sætte spørgsmålstegn ved, om de 
tre domæner nu var så homogene som først antaget. I samme artikel redegør de også for at en β-
subunit af en F-ATP-syntetase findes i archaea, Methanosacrina barkeri. De mente således at kunne 
påvise, at dele af et virksomt protein i et domæne kunne være kommet fra et andet domæne (Sumi 
et al., 1992). 
 
Dette burde ikke komme som nogen overraskelse. Allerede i 1943 viste Oswald Avery et al. i et 
eksperiment, at mikrober kunne optage DNA fra omgivelserne. Dette forsøg var beviset for, at 
DNA var årsagen til nedarvning (Campbell & Reece, 2002). Men at finde archaea-gener hos bakte-
rier de deler miljø med strider imod den klassiske darwinistiske tanke om, at gener nedarves fra én 
generation til den næste og at de eneste variationer er tilfældige mutationer og deletion. 
 
Flere andre har siden bekræftet, at gener og fragmenter af gener kan være overførte imellem domæ-
ner. Koonin et al. mente således på baggrund af en genomanalyse i 1997, at 44% af gen-
produkterne fra archaeaen Methanococcus jannashii mere lignede bakterieproteiner end eukaryote 
proteiner, mens kun 13% mest lignede eukaryote proteiner (Koonin et al., 1996).  
 
Gupta og Golding undersøgte 24 proteiner, som man mente var universelt konserverede, men fandt 
ud af, at kun 9 stemte overens med SSU rRNA-træet. De resterende træer viste andre sammenhæn-
ge (Gupta & Golding, 1993). Feng et al. fandt med 38 proteiner repræsenterede i alle tre domæner 
at kun 8 fulgte SSU rRNA-træet, 11 fulgte et træ, hvor eukaryoterne så ud til at være for sig selv og 
archaea og bakterierne var søstergruppe og 15 fulgte et træ, hvor archaea var for sig selv og bakteri-
erne og eukaryoterne var søstergruppe (Feng et al., 1997). Brown og Doolittle lavede også en fylo-
genetisk analyse af 66 proteiner samme år, hvor de fandt tallene at være henholdsvis 34, 21 og 11 
(Brown & Doolittle, 1997). 
 
 
Figur 6: Figuren tre mulige slægtskaber mellem de tre domæner. Figur fra (Syvanen & Kado, 2002). 
 
Ifølge Genome News Network har man siden 1995 sekventerede hele genomet fra over 180 orga-
nismer (Link 3) og ifølge en pressemeddelelse fra NCBI i august 2005 har man nukleotider (både 
hele genomer, partielt sekventerede organismer og individuelle gener) fra 165.000 forskellige orga-
nismer og disse nukleotider udgør tilsammen mere end 100 milliarder baser (Link 4). Dette er et 
meget omfattende materiale som man er i gang med at analysere. Men allerede nu har dette resulte-
ret i et mere eller mindre forvirrende billede af stamtræet. Man har fundet gener der, hvor man ikke 
havde regnet med at finde dem og komparative analyser af archaea, bakterier og eukaryoter har vist, 
at der kun er få gener der er fuldstændig bevarede igennem alle genomer. Flere steder finder man 
biokemiske pathways der ser ud til at være ufuldstændige i nogle organismer og andre steder ser det 
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ud som om nogle proteiner er udskiftede med proteiner, som de slet ikke er relaterede til (Koonin et 
al., 1996). 
 
Generne der koder for enzymerne i syntesen af mevalonsyre er et eksempel på en sådan blanding. 
Mevalonsyre er et forstadie til kolesterol. Derfor er metabolismen af dette molekyle blevet studeret 
intenst i søgningen efter effektive medikamenter imod forhøjet kolesterol i blodet. Mevalonsyre 
bliver dannet ud fra et stof der hedder HMG-CoenzymA. Denne omdannelse sørger et enzym der 
hedder HMG-CoenzymA reduktase for. En gruppe stoffer der reducerer kolesterol i blodet (statin) 
virker på dette enzym (Stancu & Sima, 2001)  
 
Man troede i lang tid, at denne syntesevej kun fandtes hos eukaryoterne, da bakterierne bruger en 
anderledes syntesevej, som evolutionsmæssigt ligger langt fra eukaryoternes (den såkaldte pyro-
vat/GAP-syntesevejen). Men studier fra 1998-2000 har vist, at man ikke kun har fundet HMGCoen-
zymA reduktase, men også 4 andre enzymer i syntesevejen hos Gram-positive cocco-bakterier 
(Doolittle & Logsdon, 1998; Wilding et al., 2000). Generne findes også i bakterien, Borrelia burg-
dorferi og sågar i archaea. Men en tæt slægtning til Borrelia burgdorferi, Treponema pallidum 
mangler helt disse gener. Ifølge Smit og Mushegian har nogle archaea, der har denne syntesevej, 
substitueret et enzym i syntesevejen med en analog til dette enzym (Smit & Mushegian, 2000).  
 
Et andet eksempel har W. Ford Doolittle, han henviser til en undersøgelse af genomet fra en ar-
chaea, der ofte findes på olietanke på havbunden og som metaboliserer olie (Doolittle, 1999). Den-
ne organisme har flere gener for fedtsyre-nedbrydning, som er ukendte for andre archaea, men hvor 
der findes homologer hos bakterier. 
 
Doolittle siger i denne forbindelse, at nogle prøver at forklare dette med, at bakterie generne var til 
stede i en bakterie/archaea-forfader og at generne må være mistet hen ad vejen. Men, siger han, 
denne forklaringsmodel, som ofte har været, og stadig bliver, brugt, ville kræve en forfader med et 
enormt genom, der skulle indeholde alle generne fra alle prokaryoter. 
 
Genoverførsel påvirker alle gener, skriver James R. Brown i artiklen ”Genomic and Phylogenetic 
Perspectives on the Evolution of Prokaryotes” (Brown, 2001), også dem, der er essentielle for cel-
lens overlevelse, eller dem, der er integrerede i komplekse sammenhængende systemer. Han nævner 
som eksempel aminoacyl-tRNA-syntetaserne, der som led i proteinsyntesen skal sørge for, at den 
rigtige aminosyre bliver bundet sammen med det rigtige tRNA, der derefter transporteres til ribo-
somet. For hver aminosyre er der mindst en tRNA. I og med, at der er 20 aminosyrer, der fungerer 
som byggesten for proteinerne skal der være mindst 20 forskellige tRNA molekyler og dermed også 
mindst 20 forskellige aminoacyl-tRNA-syntetaser. 
Aminoacyl-tRNA-syntetasere er på grundlag af struktur, biokemisk aktivitet og sekvenslighed ble-
vet delt op i to næsten lige store proteinfamilier, der evolutionært er helt forskellige, de såkaldte 
klasse I og klasse II familier. Uden aminoacyl-tRNA-syntetaserne er viderebringelse af den geneti-
ske kode umulig. Men på trods af deres vitale rolle i proteinsyntesen, så er aminoacyl-tRNA-
syntetaserne blevet udsat for omfattende genoverførsler (Woese et al., 2000). For eksempel optræ-
der glutaminyl-tRNA syntetase ortologer i forskellige proteobakterier og i eukaryoter, men ikke i 
andre bakterier eller archaea (Brown & Doolittle, 1999). Før 1997 troede man, at lysyl-tRNA synte-
tase kun fandtes som klasse II syntetaser, men i 1997 rapporteredes der om Type I lysyl-tRNA syn-
tetaser, fundne i archaea og senere også i bakteriegruppen Spirochaeta. Lysyl-tRNA syntetaserne i 
disse to viste sig at være relaterede. 
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I Appendix 1 ses 5 fylogentiske træer (dendogrammer) for aminoacyl-tRNA-syntetaser. Ved at 
sammenligne disse dendogrammer kan man se, at der ikke gives noget entydigt svar på en fælles 
oprindelse for noget af disse proteiner (Syvanen & Kado, 2002). Dendogrammerne viser stamtræer 
for de forskellige proteiner. De er blevet til på baggrund af, at man har sammenlignet aminosyrese-
kvenser (og ikke nukleinsyresekvenser). Bakterier er markerede med almindelig skrift, eukayoter 
med stor skrift og archaea med fed skrift. Tallene på linjerne siger noget om, hvor stor overens-
stemmelse der er i %. Tallet 100 indikerer således, at de sammenlignede sekvenser matcher fuld-
kommen, hvorimod tallet 74 betyder, at de sammenlignede sekvenser har 74 % overensstemmelse. 
 
Ser man for eksempel på glutaminyl-tRNA syntetase kan man se, at de stemmer overens med trede-
lingen af domænerne. Bakterierne ser ud til at være gået i en retning for sig, imens eukaryoterne og 
archae følges ad i en anden retning og derefter deler sig i to. Man har således alle bakterierne ad-
skilte for sig og alle archaea for sig og alle eukaryoterne for sig. 
Men sådan forholder det sig ikke for særlig mange. Ser man på alanyl-tRNA syntetasen, så viser det 
sig, at bakterierne og archaea først har delt sig, men at eukaryoterne her er en udløber fra bakterier-
ne. Derimod, ifølge aspartyl-tRNA syntetase, har bakterierne og archaea også delt sig først, men her 
er eukaryoterne en udløber fra archaea. For threonyl-tRNA syntetase ser det ud til at bakterierne og 
archaea først har delt sig. Men derefter observerer man, at andre archaea tilsyneladende stammer fra 
andre bakterier og er blandede ind i bakteriernes stamtræ. Også ifølge dette stamtræ er eukaryoterne 
en udløber fra bakterierne. Men nu fra andre bakterier end før. Ser man nærmere på de forskellige 
bakterier indbyrdes forhold ses også et kompliceret mønster og det er svært at sige skråsikkert at 
denne eller denne bakterie er tættest beslægtet med den eller den anden. Ifølge histidyl-tRNA synte-
tase, så ser det ud som om at de forskellige organismer er kludetæpper vævede sammen af forskelli-
ge organismer fra forskellige domæner. 
 
Billederne af stamtræerne viser ud fra disse eksempler, som ellers anses for at være nogle af de 
bedst bevarede proteiner vi kender, at være ganske komplicerede. 
 
Der er i dag en vis enighed om, at forklaringen på alle de ovenstående genoverførsler imellem de 
forskellige arter og domæner skal tillægges horisontal genoverførsel (HGT). 
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5 Mekanismer for Horisontal genoverførsel 
I bakterier kan overførsel af genetisk materiale i form af HGT forekomme ved mekanismerne trans-
formation, transduktion og konjugation (Ringo, 2004). Genoverførsel ved naturlig transformation 
og transduktion sker sædvanligvis mellem stammer af samme bakterieart og for genoverførsel ved 
disse to mekanismer er der altså en forholdsvis snæver værtsspændevidde. Konjugation kan der-
imod mediere genoverførsel ved en bred værstspændevidde og der kendes talrige eksempler på 
overførsel af DNA mellem forskellige slægter og riger (Salyers & Shoemaker, 1994). 
 
Forståelsen af de processer der faciliterer HGT; transformation, transduktion og konjugation, er 
kommet fra undersøgelser af kun få modelorganismer og selvom flere trin der er vigtige for HGT er 
karakteriseret, er der langt til en grundig forståelse af de miljømæssige faktorer der fremmer eller 
begrænser HGT-begivenheder (Thomas & Nielsen, 2005). Der er altså stadig mange organismer der 
ikke er undersøgt. 
 
Mange artikler skriver direkte, at måden hvorpå horisontal genoverførsel foregår i bakterier er ved 
de tre mekanismer transformation, transduktion og konjugation, for eksempel (Dröge et al., 1998; 
Dzidic & Bedekovic, 2003; Frost et al., 2005; Thomas & Nielsen, 2005). 
På baggrund af dette, må man sige, at inden for det biologisk videnskabelige samfund er transfor-
mation, transduktion og konjugation alment kendt og accepteret som de mekanismer, hvorved der 
overføres gener horisontalt mellem bakterier. Hvis man betragter det fra en Kuhnsk synsvinkel, kan 
man beskrive disse tre mekanismer som nogle antagelser som udgør en del af et paradigme, som der 
foretages normalvidenskab ud fra. På en tilsvarende måde, kan man sige, at de tre mekanismer ud-
gør en del af kernen i Lakatos’ forskningsprogrammer. 
 
Set fra Popper kan man sige, at de tre mekanismer for horisontal genoverførsel i bakterier udgør et 
godt eksempel på induktionsproblemet, da modellerne for de tre mekanismer bygger på det for-
holdsvise lille udsnit af organismer man i det hele taget har undersøgt. Man kan ikke med sikkerhed 
vide, om fremtidig forskning af flere organismer er i overensstemmelse med de tre udarbejdede 
modeller. 
 
5.1 Transformation 
Transformation er når en cellen optager ekstracellulært DNA direkte fra omgivelserne ved at binde 
det dobbelt-strengede DNA til receptorproteiner og optage en enkelt streng af det bundne DNA og 
integrere det erhvervede DNA i genomet ved homolog rekombination (se Afsnit 5.4.1) (Ringo, 
2004). Et eksempel på princippet i transformationsprocessen fremgår af Figur 7. 
Transformation er en mekanisme, der benyttes i stor grad i laboratoriet, men forekommer også na-
turligt i arter af Gram-positive bakterier, Gram-negative bakterier, cyanobakterier, mycoplasmaer 
og rickettsias (Ringo, 2004). Evnen til at optage nøgent DNA ved transformation er fundet i ar-
chaea og bakterier, inklusiv repræsentanter af Gram-positive bakterier, cyanobakterier, Thermus 
spp., Deinococcus spp., grønne svovlbakterier og mange andre Gram-negative bakterier. Mange 
humane patogene bakterier, inklusiv repræsentanter af slægterne Campylobacter, Haemophilus, 
Helicobacter, Neisseria, Pseudomonas, Staphylococcus og Streptococcus, er naturligt transformable 
(Thomas & Nielsen, 2005). 
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Figur 7: Transformation - En celle (til venstre) frigiver DNA til omgivelserne, som er tilgængeligt for en kompe-
tent celle (i midten) som extracellulært DNA. Den optager og integrerer DNAet i sit kromosom (til højre) og 
cellen er dermed blevet rekombinant. Modificeret figur fra (Link 5).  
 
5.1.1 Naturlig kompetence 
For at kunne undergå transformation må en celle være kompetent. Naturlig kompetence for trans-
formation er en fysiologisk tilstand, hvor cellen er i stand til at binde og optage exogent DNA 
(Ringo, 2004; Thomas & Nielsen, 2005).  
Bakterien Neisseria gonorrhoeae er naturligt kompetent hele tiden, men ellers udvikler de fleste 
bakterier, af dem der er i stand til at udvikle naturlig kompetence, tidsbegrænset kompetence som 
respons på betingelser i det omgivende miljø, såsom ændrede vækstbetingelser, næringsstofsad-
gang, celledensitet (Thomas & Nielsen, 2005) (fx H. influenzae) eller i form af signaler fra andre 
celler som for eksempel sekrerede peptider (fx S. pneumoniae og B. subtilis) eller andre stoffer 
(Ringo, 2004). Vækstmiljøer og faktorer der regulerer udvikling af kompetence varierer mellem 
forskellige bakteriearter og –stammer (Thomas & Nielsen, 2005). 
Udvikling af kompetence sker ved, at generne for proteinerne der binder, optager, behandler og 
inkorporerer DNA i genomet transkriberes. Hos mange arter kræves der mere end 40 gener for at 
udvikle kompetence (Ringo, 2004). Udvikling af kompetence involverer omtrent 20-50 proteiner 
(Thomas & Nielsen, 2005). 
Andelen af bakterier der udvikler kompetence i en bakteriel population kan spænde fra nær 0% til 
næsten 100% (Thomas & Nielsen, 2005). I det omfang det er udforsket, er andelen af bakterier der 
er fundet som naturligt transformable omtrent 1% af de beskrevne bakteriearter (Thomas & Nielsen, 
2005). 
 
En forudsætning for at transformation af naturligt kompetente celler kan forløbe beror på bakteriel 
udsættelse for ekstracellulære DNA-molekyler i omgivelserne. De miljømæssige forhold er af afgø-
rende betydning for henholdsvis bevarelse og nedbrydning af DNA, for eksempel har man opdaget 
meget gammelt DNA i biologisk materiale der er estimeret til at være flere millioner år gamle. I 
jordbund og sediment har man været i stand til at genvinde 1 µg ekstracellulært DNA pr. g materia-
le, mens man i ferskvand og havvand har været i stand til at finde 0.03-88 µg opløst DNA pr. liter. 
Fra undersøgelser af DNA-stabilitet i plantemateriale og plantebaseret foder har man genvundet 
mindre DNA-fragmenter fra pattedyrs tarmsystem, ekskrementer og ensilerede planter i op til flere 
uger. Der frigives vedvarende DNA i miljøet fra nedbrudte celler, virale partikler eller udskillelse 
fra levende celler (Thomas & Nielsen, 2005). DNA i miljøet, der er adsorberet til sand- eller lerpar-
tikler, kan indgå i transformation i ugevis eller endda månedsvis (Dzidic & Bedekovic, 2003). Sta-
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biliteten af ekstracellulært DNA er afgørende for, hvor lang tid bakterierne er udsat for DNAet og 
dermed den naturlige transformationsfrekvens (Thomas & Nielsen, 2005). 
 
5.2 Transduktion 
Transduktion er overførsel af DNA-sekvenser fra en celle til en anden via en bakteriofag (bakterie-
virus, også bare kaldt fag). Forekommer i både Gram-negative og Gram-positive bakterier, men 
også hos eukaryoter. Bakteriel transduktion kan opdeles i generaliseret eller specialiseret transduk-
tion (Ringo, 2004). 
 
5.2.1 Generaliseret transduktion 
Ved generaliseret transduktion inficerer bakteriofagen donorcellen som en del af sin reproduktive 
cyklus, hvorved værtscellens DNA fragmenteres og der dannes fag-DNA og –proteiner. Der dannes 
nye fager ved at fag-DNA indkapsles i fag-kapsler, som frigives fra værtscellen ved at denne lyse-
rer. Lejlighedsvis sker det, at der pakkes bakterie-DNA i en kapsel i stedet for fag-DNA og når den 
pågældende fag inficerer en ny celle, overføres donorcelle-DNA til modtagercellen som kan inte-
greres i dennes genom ved homolog rekombination (Campbell & Reece, 2005). Et overblik over 
processen for generaliseret transduktion fremgår af Figur 8. 
 
 
Figur 8: Transduktion – En fag inficerer en bakterie (første trin) og der dannes fag-DNA og –proteiner og bak-
teriens DNA fragmenteres (andet trin). Fag-DNA indkapsles i fag-capsider, hvorved der er dannet nye fager, 
som frigives fra bakterien (tredje trin). Det hænder, at der pakkes bakterie-DNA i et fag-capsid, og når pågæl-
dende fag inficerer en ny bakterie (fjerde trin) kan donorcelle-DNA overføres til og integreres i genomet hos 
modtagercellen, hvorved der er opstået en rekombinant bakterie. Modificeret figur fra (Link 5). 
 
5.2.2 Specialiseret transduktion 
Specialiseret transduktion adskiller sig fra generaliseret transduktion idet den inficerende fags DNA 
integreres i værtscellens kromosom ved site-specific rekombination (se Afsnit 5.4.2) og der er dan-
net en såkaldt profag. Denne tilstand kaldes lysogeni og den virale reproduktion er undertrykt. Når 
bakteriofagen skifter til lytisk tilstand begynder reproduktion og profagen udskæres fra bakterie-
kromosomet ved revers integration, hvilket oftest sker præcist, hvor der dannes perfekte fag-
 Side 29 af 58 
kromosomer. Det forekommer at udskæringen er upræcis og der dannes et fag-kromosom med bak-
terie-DNA i den ene ende og i den anden ende mangler et stykke fag-DNA og der er dannet et re-
kombinant fag-kromosom, som replikeres og pakkes i et fag-kapsel (Ringo, 2004). 
 
5.3 Konjugation 
Ved konjugation forbindes to celler direkte og en donor overfører DNA, ofte i form af et plasmid 
(se Figur 9), men kan også være en del af kromosomet, til modtagercelle. Efter overførslen separe-
res de to celler. Konjugation forekommer i de fleste Gram-negative bakterier og nogle Gram-
positive bakterier (fx Streptomyces og Streptococcus). Det er sandsynligt at konjugation også fore-
kommer i vid udstrækning blandt archaea (Ringo, 2004). 
 
5.3.1 Konjugation af plasmider 
Plasmidet koder for sex pilus, mobilisering af DNA, proteiner der faciliterer cellekontakt, og over-
førsel af DNA. Disse gener findes i en region kaldet tra. Sex pilus binder til en receptor på modta-
gercellen, sandsynligvis et lipoprotein, og der dannes en matingpore der forbinder de to cellers cy-
toplasmaer og som genoverførslen kan ske igennem. Overførslen af plasmidet sker ved, at dette 
først skæres i den ene streng ved oriT (origin of transfer) (Ringo, 2004). Et mobiliseringsprotein 
kaldet Mob binder kovalent til den ene ende af den skårede DNA-streng. Mob interagerer med ma-
tingporeproteinerne på en sådan måde at den ene ende af DNA-strengen der skal overføres bindes 
til poren. Ved oriT starter en ’rolling circle’ replikation så der dannes en enkeltstrenget kopi af 
plasmidet, som transporteres gennem poren. Når den anden ende af plasmidets DNA-streng der 
overføres, når poren, forbindes den kovalent til den anførende ende, som stadig er bundet der i et 
Mob-proteinporekompleks. Således er der overført en enkeltstrenget kopi af plasmidet til modtager-
cellens cytoplasma. Den anden streng af plasmidet dannes ved DNA-replikation og dermed er der 
dannet et dobbeltstrenget plasmid i modtagercellen (Salyers & Shoemaker, 1994). 
 
 
Figur 9: Konjugation – Direkte forbindelse mellem donorcelle (til højre) og modtagercelle (til venstre) via pilus, 
som fx et plasmid kan overføres igennem. Figur fra (Link 6).  
 
Konjugative plasmider er også i stand til at overføre andre mobiliserbare plasmider, som mangler 
tra-generne (og dermed evnen til dannelse pili og porekomponenter) og derfor ikke er i stand til at 
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overføre sig selv. Mobiliserbare plasmider har selv generne for proteinerne der starter overførslen 
ved at skære i den ene streng ved deres eget oriT og de kan så udnytte konjugative plasmiders over-
førselsegenskaber og overføres ved samme princip. Der findes desuden bevis for en proces der kal-
des retrotransfer, som går ud på, at mobiliserbare plasmider i bakterien, der ellers ville betegnes 
som modtagercellen kan bevæge sig gennem poren der er dannet af bakterien der huserer et selv-
overførende plasmid (Salyers & Shoemaker, 1994). 
 
5.3.2 Konjugative transposoner 
Konjugative transposoner er elementer der er i stand til at overføre dem selv fra et donor-kromosom 
til et modtager-kromosom. Det første trin i overførslen for konjugative transposoner er udskæring af 
elementet fra donor-kromosomet og dannelsen af en kovalent lukket cirkulær mellemform. Den 
cirkulære form synes at være den form der integreres. Der findes mange forskellige grupper af kon-
jugative transposoner som er forskellige med hensyn til størrelse, DNA-sekvens og integrationsme-
kanisme. Nogle konjugative transposoner integrerer næsten tilfældigt i de fleste værter, mens andre 
integrerer i et selektivt site. Men konjugative transposoner har også nogle fælles træk; de er ikke 
flankeret af insertionssekvenser (se Afsnit 5.4.3) og den udskårede cirkulære form er en overfør-
selsmellemform, som overføres fra et indre oriT på en måde der minder om overførsel af plasmider. 
Konjugative transposoner kan mobilisere plasmider ved at integrere i plasmidet og danne en enhed 
der er selvoverførende, eller ved at mobilisere plasmider, ved at tilvejebringe mating-poren, i lighed 
med konjugative plasmider der kan mobilisere andre plasmider (Salyers & Shoemaker, 1994). 
 
5.4 Inkorporering og opretholdelse af nyt DNA 
For at blive bevaret må det nylige inkorporerede DNA være i stand til at blive replikeret i modta-
gercellen og kunne videregives til datterceller ved celledeling for ikke at blive tabt igen. Plasmider 
koder for deres egen replikation og kan derfor replikere uafhængigt af kromosomet (Bushman, 
2002), men skal nedarves stabilt for ikke at gå tabt (Zielenkiewicz & Ceglowski, 2001). De DNA-
sekvenser, der ikke kan replikere selvstændigt må optages stabilt i værtens DNA for at blive bevaret 
under replikation og dermed opretholdt, hvilket kan ske ved homolog rekombination, site-specific 
rekombination eller transposition (Bushman, 2002). 
 
Mange ved HGT erhvervede gener har en skadelig effekt på bakterien og disse bakterier vil derfor 
gå tabt. Andre HGT erhvervede gener vil være neutrale og deres overlevelse afhænge af tilfældig-
heder. Hvis HGT erhvervede gener har en gavnlig effekt, har de potentiale til hurtigt at blive spredt 
inden for en population (Thomas & Nielsen, 2005). 
 
5.4.1 Homolog rekombination 
Homolog rekombination er en proces, hvor der sker udveksling af genetisk materiale mellem to 
homologe DNA-sekvenser, altså sekvenser med en stor lighed og homolog rekombination foregår 
derfor næsten altid imellem tæt relaterede organismer. Homolog rekombination er en vigtig meka-
nisme for inkorporering af DNA fra HGT i modtagercellens kromosom(Bushman, 2002). 
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5.4.2 Site-specific rekombination 
Site-specific rekombination er en proces, hvor der sker rekombination mellem to specifikke sekven-
ser som ikke er homologe. Det foregår ved at specifikke proteiner genkender specifikke DNA-
sekvenser (som ikke behøver være identiske) på hver af de to DNA-molekyler involveret, og prote-
in-DNA-komplekserne udveksler DNA-sekvenser. Plasmider og fager kan være integreret i kromo-
somet ved site-specific rekombination (Bushman, 2002). 
 
5.4.3 Transposition og transposable elementer 
Bakterier og archaea har DNA-sekvenser der ved en form for rekombination kan flytte sig fra et 
(kromosomalt) locus til et andet (et target-site). Disse flytbare sekvenser er transposable elementer 
og det kaldes at transposere når transposable elementer flytter til et nyt locus og selve processen 
kaldes transposition. Transposable elementer varierer i størrelse fra cirka 1 til cirka 10 kb (Ringo, 
2004). I bakterieceller kan transposition foregå inden for kromosomet, fra kromosom til plasmid 
(eller omvendt), eller fra plasmid til plasmid. Det originale og nye DNA-site bringes sammen ved 
DNA-foldning (Campbell & Reece, 2005).  
Transposition af transposable elementer fra en DNA-lokation til en anden kan foregå ved flere for-
skellige mekanismer. Nonreplikativ transposition foregår ved en ’klip-og-indsæt’ proces. Replikativ 
transposition sker ved en ’kopi-og-indsæt’ proces, hvor det transposable element replikerer ved dets 
originale site, hvorved der dannes en kopi der indsættes ved et andet site (Campbell & Reece, 
2005). 
Enzymerne der katalyserer transposition kaldes transposaser og nogle af disse benytter tilfældige 
target-sites, mens andre foretrækker specifikke sekvenser (Ringo, 2004). 
Selvom transposable elementer varierer i deres selektivitet for target sites, kan de fleste flytte til 
mange andre lokaliseringer i DNAet. Denne evne til at sprede bestemte gener igennem hele geno-
met gør transposition fundamentalt anderledes fra de andre mekansimer for genetisk blanding 
(Campbell & Reece, 2005). 
I kontrast til homolog rekombination afhænger indsættelse af transposable elementer i et nyt site 
ikke af komplementære basesekvenser, hvilket gør et transposablet element i stand til at flytte gener 
til et site hvor gener af den type aldrig har eksisteret før (Campbell & Reece, 2005). 
 
Insertionssekvenser er den simpleste form for transposable elementer. En insertionssekvens inde-
holder et enkelt gen som koder for enzymet transposase, som katalyserer flytningen af insertionsse-
kvensen fra et site til et andet (inden for genomet). Transposasegenet er placeret mellem et par ikke-
kodende DNA-sekvenser på omkring 20-40 nukleotider. Disse sekvenser kaldes inverted repeats 
(IR) fordi basesekvensen i den ene ende af insertionssekvensen er omvendt i den anden ende (se 
Figur 10). Transposase genkender disse inverted repeats som er grænserne af en insertionssekvens. 
Under transposition binder transposase til IR-sekvenserne og til et target-site og katalyserer skæring 
og forsegling af DNA (Campbell & Reece, 2005). 
En insertionssekvens kan forårsage mutationer, hvis den transposerer ind i en kodende sekvens af et 
gen eller ind i DNA-region som regulerer genekspression (Campbell & Reece, 2005) 
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Figur 10: Insertionssekvens, det simpleste transposable element i bakterier, indeholder genet, der koder for en-
zymet transposase imellem to inverted repeat-sekvenser som er bagvendte, på hovedet versioner af hinanden. 
Figur fra (Campbell & Reece, 2005). 
 
Transposoner er en type af transposable elementer der er længere og mere komplekse end inser-
tionssekvenser. Foruden det DNA der kræves for transposition inkluderer transposoner også ekstra 
gener som flyttes med ved transposition. I nogle bakterielle transposoner er det ekstra gen placeret 
imellem to insesrtionssekvenser (se Figur 11), mens andre bakterielle transposoner ikke indeholder 
insertionssekvener, men har inverted repeats i enderne (Campbell & Reece, 2005). 
 
 
Figur 11: Transposon, indeholder foruden et gen for transposase også et eller flere andre gener, her et gen for 
antibiotikaresistens, som er placeret mellem to insertionssekvenser. Figur fra (Campbell & Reece, 2005) 
 
HGT er en mekanisme, der gør organismer i stand til at udveksle genetisk materiale, selv om de 
fylogenetisk ligger langt fra hinanden. 
 
Man snakker om tre typer af horisontale genoverførsler: 
• Erhvervelse af et nyt gen, der ellers ikke findes i den pågældende slægt 
• Erhvervelse af et paralogt gen af et før-eksisterende gen 
• Xenolog genfortrængning, hvilket betyder: Erhvervelse af en fylogenetisk fjern ortolog efter-
fulgt af elimination af det gen, der var i forvejen.  
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6 Detektion af horisontal genoverførsel 
Da HGT bare er én mekanisme der fører til genetisk variation (andre er fx duplikation eller dele-
tion), så er der flere meninger om, hvordan man påviser HGT og hvordan man kan finde det i ge-
nomerne. De mest accepterede metoder er (Brown, 2003): 
 
1. Fylogenetiske metoder: Fylogenetiske træer fra protein- eller DNA-sekvenser kan vise uover-
ensstemmelser i slægtskabet imellem forskellige taxa. Men, slægt specifik gentab, konvergens 
og forskellige mutationsrater i de forskellige taxa kan vise lignende effekter. Da proteinsekven-
ser ændres langsommere end deres tilsvarende DNA kodende regioner, så er det bedst at bruge 
protein-træer hvis man skal se på HGT i fjern fortid, imens nukleotidtræer er bedre til at detek-
tere HGT imellem tæt relaterede arter. Alt i alt er fylogenetisk analyse den bedste indikator, når 
man skal påvise HGT i fjern fortid. 
 
2. Analyse af nukleotidsammensætning: Forskelle i nukleotidsammensætningen imellem sekvenser 
der ligger tæt ved hinanden, som for eksempel en høj frekvens af G-C baser i forhold til A-T ba-
ser, kan indikere, at et gen eller en ikke-kodende region fra en anden art er blevet sat ind i ge-
nomet. Men regionale skævheder inden for genomet i nukleotid-kompositionen kan vise et falsk 
signal. Derudover vil et sådant signal med tiden forsvinde, efterhånden som DNA-sekvensen 
bliver udsat for mutationer og over tid ligner resten af genomet. Dette er en af grundene til, at 
det er svært at spore HGT meget langt tilbage i tiden. 
 
3. Usædvanlige gener, der forekommer i en art: Findes der i en art et eller flere gener, der ikke 
forekommer hos nære slægtninge, men som forekommer hos andre fjernere beslægtede arter el-
ler domæner, så indikerer dette HGT. Hvis de nye gener ligger fysisk tæt (fx i den samme ope-
ron), så kan det være, at arten har fået en ny biokemisk pathway ved hjælp af HGT. Men række-
følgen af generne på kromosomerne er ofte dårligt konserveret, selv blandt nære slægtninge. At 
nogle gener ligger tættere i en art end i en anden behøves ikke at skyldes HGT, men kan også 
skyldes at sekvensen imellem generne er tabt. 
 
4. Homologi : En hurtig måde at påvise HGT er at søge i bioinformatiske databaser. Hvis et gen i 
en art er signifikant homologt med et gen i en helt anden art, så indikerer dette HGT. Men da 
disse søgeprogrammer finder homologi ud fra forprogrammerede givne matricer, der giver en 
eller anden sandsynlighed for denne sammenhæng, så kan man ikke blindt stole på resultaterne, 
der bare viser statistiske sammenhænge og således ikke behøver at vise de reelle evolutionære 
forhold. Størrelsen og typen af databasen har altså betydning for resultatet af en sådan søgning. 
 
HGT menes at være forholdsvis udbredt. Således siger for eksempel Lawrence og Ochman 
(Lawrence & Ochman, 1998) at mindst 17,6 % af generne er indført i E. Coli genomet i mindst 234 
horisontale begivenheder, siden E.Coli divergerede fra Salmonella for 100 millioner år siden. De 
bygger deres antagelse på en analyse velbevarede gener fra det totale genom fra E. Coli M1655 
(4.639.221 basepar). 
 
Nelson et al. mener ud fra deres studie af Thermotoga maritima (Nelson et al., 1999), at 24% af 
generne i denne bakterie stammer fra eukaryoter. De bygger deres resultater på analyser af Thermo-
toga maritima MSB8. Resultaterne bygger på analyser af hele genomet i stedet for på enkelte gener. 
De skriver blandt andet at ”Phylogenetic analysis of individual genes has limited evolutionary stud-
ies to a small percentage of the genes in any given genome. As an alternative to single-gene phy-
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logenetic analysis, we compared T. maritima's genome sequence to those of the completely se-
quenced microbial species by observing patterns of similarity. Of the 1,877 predicted coding se-
quences in the T. maritima genome, 52% are most similar to proteins in eubacterial species, most to 
the Gram-positive bacterium B. subtilis (21%) and to A. aeolicus (15%). In addition, 24% of the 
predicted coding sequences are most similar to proteins in archaeal species, almost half to P. 
horikoshii. This similarity of T. maritima to the Archaea contrasts with the other Eubacteria in 
which no more than 16% of the coding sequences in A. aeolicus, and 7% of the coding sequences in 
B. subtilis, are most similar to archaeal proteins. By whole-genome similarity comparison, T. mari-
tima appears to be the most Archaea-like of all sequenced Eubacteria.” Videre siger de: ”In sum-
mary, completion of the sequence of the T. maritima genome has revealed a degree of similarity 
with the Archaea in terms of gene content and overall genome organization that was not previously 
appreciated. Although the core of T. maritima may be eubacterial, almost one quarter of the genome 
is archaeal in nature. The mosaic nature of T. maritima appears to be the result of extensive lateral 
gene transfer with the Archaea. The accumulating evidence for the high frequency of lateral transfer 
events, and the lack of congruence among the phylogenies of different genes, indicates that the em-
phasis of phylogenetic studies on individual genes as indicators of organismal evolution is probably 
not accurate” 
  
Ifølge disse to undersøgelser ser HGT ud til at være udbredt i genomerne. Andre undersøgelser vi-
ser, at HGT ikke er nær så udbredt og der er ikke enighed om hverken udbredelsen eller hyppighe-
den af HGT. 
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7 Den horisontale genoverførsels betydning for evolutionen 
For den enkelte organisme, der er i stand til at optage fremmed DNA og inkorporere det i sit eget 
genom har HGT den betydning, at organismen kan erhverve sig nogle egenskaber hurtigere end 
hvis den skulle vente på tilfældige mutationer. Således ville for eksempel en bakterie A kunne få 
mange forskellige resistensgener på en gang fra bakterie B og dermed blive i stand til at overleve i 
et miljø, hvor den ellers ikke kunne have været. Dette medfører at en stor del af bakteriernes resi-
stens i dag tillægges HGT imellem dem. 
 
For evolutionen mener flere (Gogarten et al., 2002), at mikroorganismerne i bunden af stamtræet 
gjorde brug af en fælles genpulje og således havde adgang til flere gener. Mikroorganismerne er 
således ikke begrænsede til deres egen art, men kan få gener fra andre arter. Ved at have adgang til 
flere gener bliver den genetiske variation blandt mikroorganismerne større og selektionen kan finde 
sted i en større genpulje. Gogarten et al. går hele vejen og siger, at HGT er selve drivkraften bag 
evolutionen, at den kan forklare mange ting i evolutionen som tilfældige mutationer ikke kan, 
blandt andet tidsskalaen for de erhvervede egenskaber hos de forskellige organismer (Gogarten et 
al., 2002). 
 
At HGT spiller en afgørende betydning for evolutionen kom også særlig tydeligt frem efter at man 
begyndte at genoverveje de fylogenetiske effekter af homolog rekombination. I stedet for at lave en 
stor pludselig forandring i distributionen af det genetiske materiale eller at indføre nyt i modtager-
organismen, så resulterer den homologe rekombination bare i en lille variation i de eksisterende 
gener (Gogarten et al., 2002). Traditionelt har man ment, at vertikal genoverførsel, hvor punktmuta-
tioner er kilden til divergens, altid har haft større betydning for evolutionen hos bakterierne end 
rekombination har. Nogle mener i dag, at rekombination har langt større betydning end punktmuta-
tioner, da man ved rekombination får indført divergens i flere gener (Lehman, 2003). Divergens 
betyder her, at man blandt bakterier, isolerede fra forskellige steder, får store forskelle imellem de-
res gener. Altså at man hos den samme art, får stor genetisk variation. 
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8 Den horisontale genoverførsels betydning for fylogenien 
At der er så stor rekombination af generne, at de er blandet så meget, mener flere, deriblandt Law-
rence (Lawrence, 2002), har den konsekvens, at det er svært og måske umuligt at finde de fylogene-
tiske afstamninger til de rekombinerede gener. Det fylogenetiske signal er ofte meget uklart og ofte 
slet ikke til at se. Derfor mener de, at slægtskabet imellem bakteriearterne ikke skal ses som et træ, 
men hellere som et net. 
 
At den fylogenetiske afstamning ikke skal være monofyletisk (at alle har en fælles afstamning), som 
det hedder sig i det gamle stamtræ, men at man måske skal vænne sig til at se den som polyfyletisk 
(at man har flere afstamninger) bryder med det traditionelle stamtræ. Ikke desto mindre har man set, 
at der er eksempler på, at det forholder sig sådan, og at der er mange forskere der deler den opfattel-
se. I Kuhnsk forstand er HGT altså en anomali, noget man har observeret, der ikke passer ind i det 
nuværende paradigme med en fælles afstamning. 
 
Da man ifølge Kuhn ikke kan arbejde uden et paradigme og da et nyt paradigme skal være bedre 
end det gamle, har O’Malley og Doolittle lavet et nyt paradigme (Link 7). I artiklen ”Paradigm 
change in evolutionary microbiology” skriver hun sammen med Yan Boucher om et alternativt pa-
radigme til det bestående. Dette nye paradigme kalder de TTT-paradigmet (Transfer all The Time) 
modsat det gamle paradigme, som de kalder TNT-paradigmet (Transfer or Not Transfer). Dette nye 
paradigme er i Kuhnsk forstand et konkurrerende paradigme til det gamle (O'Malley & Boucher, 
2005). 
 
Ifølge TNT-paradigmet er tilfældige mutationer hovedårsagen til den genetiske variation imellem 
arter. For eksempel når en bakterie formerer sig aseksuelt, så overføres det genetiske materiale iden-
tisk fra modercellen til dattercellen, med undtagelse af at der også sker tilfældige mutationer. Dette 
er skelettet i det gamle paradigme. Al fylogeni og stamtræsbygning skal tage udgangspunkt i, at 
vertikal genoverførsel er det almindelige og at den genetiske variation der opstår, er årsaget af til-
fældige mutationer. 
 
Ifølge TTT-paradigme forholder det sig sådan, at evolutionen ikke skal forstås i lyset af vertikal 
genoverførsel. Vertikal genoverførsel er ikke længere tilstrækkeligt til at danne skelet for evolutio-
nen, da denne skal ses i lyset af horisontal genoverførsel, således at det bliver det nye skelet.  
 
Når M. A. O’Malley og Yan Boucher skal beskrive TTT-paradigmet, henviser de til Maynard Smith 
et al. som beskriver hvordan populationer af patogene bakterier ændrer sig (Smith et al., 2000). M. 
A. O’Malley og Yan Boucher mener, at en figur (se Figur 12) i den artikel beskriver det nye para-
digme. 
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Figur 12: Figuren illustrerer en epidemisk bakterie-population, som består af to dele. Først har man bag-
grundspopulatinen, som består af mange relativt sjældne og ikke-relaterede genotyper, de små prikker på bræt-
tet, der hele tiden ligger og udveksler genetisk materiale. Denne baggrundspopulation, danner skelettet. Relatio-
nerne imellem disse genotyper repræsenteres bedst vha. et net og ikke af et træ, da rekombinationerne efterhån-
den har udvisket det fylogentiske signal. Oven på dette bræt, skelet, ligger der nogle få genotyper, som der er 
mange af eller klynger af tæt relaterede genotyper, koniske vækster, eller søjler på brættet. Dette er kloner, der 
typisk har udviklet sig fra én meget veltilpasset oprindelig genotype. Denne éne veltilpassede er den store prik 
ovenpå den koniske vækst. Disse veltilpassede kloner udvikler sig til en hel population og overlever ofte flere år 
tier. Forskelligheden af disse kloner skyldes primært rekombinationen på brættet, men også mutationer inden-
for den enkelte population. Variationerne er afbildede som pile oven på de koniske vækster (Smith et al., 2000). 
 
Ved at flytte HGT fra laget ovenpå til at udgøre selve skelettet bliver HGT flyttet fra at være en 
anomali til at være basis for hele evolutionen. Evolutionære forklaringer bliver en del af laget oven-
på og skal forklares som lokale stamtræer (koniske vækster). Man siger således ikke, at vertikal 
evolution er forkert. Man ændrer bare betydningen af den vertikale genoverførsel i evolutionen. 
HGT bliver nul-hypotesen, den hypotese, hvorpå man skal teste de øvrige data imod. 
 
Rekombination af genetisk materiale er meget almindelig blandt bakterier (Smith et al., 2000), men 
hyppigheden er forskellig (Gogarten et al., 2002). Dette betyder, at genetiske footprints i en stor 
genpulje er svære at detektere. Ved gentagne mutationer, deletioner og genoverførsel bliver det 
svært at detektere et enkelt gen eller en sekvens i en fjern fortid, da en sådan kan have en lang og 
kompliceret historie. Ifølge TTT-paradigmet er der mulighed for, at én organisme kan udveksle 
genetisk materiale med op til flere andre organismer ad flere omgange. Forsøg på at danne ét stort 
stamtræ bliver således (næsten) umulig og muligheden for at lave lokale stamtræer, bliver ikke an-
det end en statistisk formodning om mulige sammenhænge. 
 
Således kan slægtskabet imellem bakterierne A og B argumenteres for ved, at en del af deres gener 
stemmer godt overens, men at der måske er et gen, der stemmer bedre overens med C og to andre 
med D eller E og fem andre stemmer bedst overens med slægtskabet med F. Men da der er flere, der 
stemmer overens imellem A og B, end imellem A og F eller A og D, så er sandsynligheden størst 
for, at A og B har tættere slægtskab end A og F. Dette betyder videre, at det, som umiddelbart ligner 
vertikalt slægtskab, ikke automatisk skal forstås som vertikalt slægtskab, men bare indikerer hyp-
pigheden af HGT for de involverede organismer eller at organismerne kan formodes at have levet i 
samme miljø (Gogarten et al., 2002). TTT-paradigmet kan således forklare, hvorfor en bakterie der 
lever tæt på en anden bakterie eller en archaea ofte deler gener med hinanden. Der er ingen hindring 
for, at organismer der deler miljø har fælles gener. Ifølge TTT-paradigmet, er det næsten indlysen-
de. 
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9 TTT-paradigmet 
Det er ikke kun den mikrobielle evolution, som må se sig selv i lyset af HGT. Også den moderne 
syntese må ses i dette lys. O’Malley og Bucher beskriver meget udførligt i deres artikel (O'Malley 
& Boucher, 2005) hvad der udgør deres nye paradigme (TTT), hvad det bygger på, hvilke antagel-
ser det har og hvordan det påvirker forståelse af den mikrobielle evolution.  Dette komprimerer 
Maureen A. O’Malley og Yan Boucher til 9 punkter (O'Malley & Boucher, 2005): 
 
1. Alle gener kan overføres eller rekombineres. Det er sker enten som hele gener eller dele heraf 
på et eller andet tidspunkt i historien (Brown, 2001). Det kan være, at generne viser forskellig 
tilbøjelighed til at blive overførte. 
 
2. Der sker hele tiden genoverførsel hos prokaryoterne. Det sker ved hjælp af de mekanismer pro-
karyoter har til overførsel imellem både fjerne og nære slægtninge. HGT er en proces, der hele 
tiden foregår og det er usandsynligt at det kun er sket i starten, hvor livet menes at være opstået i 
en ursuppe, hvor HGT var udbredt blandt de første celler.  
 
3. Der sker langt mere HGT end man har observeret. De nuværende metoder man bruger til at 
stedfæste HGT er utilstrækkelige for at bestemme udbredelsen af HGT. De enkelte metoder er 
begrænsede til at finde HGT på et afgrænset fylogenetisk plan. For eksempel viser det sig, at de 
metoder man bruger til at bestemme HGT imellem fjerne arter er utilstrækkelige til at vise 
slægtskaber imellem tæt relaterede organismer. 
 
4. Evolutionær divergens drives af rekombinationer og mutationer. Den evolutionære succes hos 
prokaryoterne afhænger af deres evne til at optage, integrere og udtrykke genetisk materiale fra 
en bred vifte af andre arter eller populationer. Evolutionen har haft fordele af at kunne introdu-
cere nye gener eller brudstykker i en organisme. Således er der blevet større variation i det gene-
tiske materiale, hvorfra selektionen skulle ske. Men på ét punkt udfordrer det nye paradigme ik-
ke Darwins grundtanker; den naturlige udvælgelse er stadig den, der bestemmer i hvilken ret-
ning evolutionen skal gå. 
 
5. Når man skal klassificere prokaryoter, så er arter bare en praktisk betegnelse, der er bundet af 
skik og brug. På det molekylære plan kan man definere en fylogenetisk gruppe af mikroorga-
nismer på to måder: enten udgør en gruppe individer, hvis gener divergerer lidt i forhold til hin-
anden med hensyn til nukleotidsekvensen, hvilket betyder at generne er forskellige, eller at 
gruppen består af individer, hvis genom har en lignende sekvens. Det vil sige at man ser på alle 
generne samtidig og vurderer om basepars-sammensætningen i gruppen er sammenlignelig. Pro-
blemet med en sådan inddeling er, at grupper, der deler miljø (fx lever i samme vandpyt) oftest 
bliver grupperede efter at have lignende generne, imens andre grupper bliver sammenlignede på 
at deres genomer har sammenlignelige indhold i deres genom. Man har ingen konsensus om, at 
en gruppe bakterier genetisk skal opfylde et givent krav for at tilhøre en bestemt gruppe. Således 
kan man se arter som populationer af tæt relaterede individer, der deler en økologisk niche.  
 
6. Tidsforkortelse og pladsudvidelse. I stedet for at vente på tilfældige mutationer kan en organis-
me hvis genetiske variation bestemmes af HGT langt hurtigere divergere fra en genetisk profil 
til en anden og den kan også meget hurtigere tilpasse sig et nyt miljø, hvis den på en gang får de 
gener, der er nødvendige at have for at være i det pågældende miljø. Store spring i evolutionen 
af prokaryoter og af encellede eukaryoter skyldes sandsynligvis HGT, da de således tillader or-
ganismerne at flytte sig hurtigt til et nyt miljø og således ikke gradvis vænne sig til det. 
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7. Den evolutionære rolle af reproduktiv isolation er nedtonet i det nye paradigme. En ny art op-
står ikke fordi den lever isoleret for sig selv og reproducerer sig til en unik genetisk sammen-
sætning, der definerer den art. Miljømæssige faktorer er den afgørende faktor i evolutionen. 
Fællesskaber af prokaryoter oplever hyppige genoverførsler fordi de deler miljø. Mange af disse 
genoverførsler kan ske blandt helt forskellige prokaryoter. 
 
8. Evolutionære slægtskaber blandt mikrober danner netværker. Der er intet universelt molekylært 
stamtræ. De træer man kan tegne er lokale stamtræer, der viser fremtrædende ligheder i et ud-
valgt stykke DNA over et vist tidsrum. HGT forekommer tilsyneladende sjældent blandt nule-
vende komplekse eukaryoter. Så her vil man kunne tegne nogenlunde gode stamtræer. Men set 
over hele evolutionshistorien, så vil HGT op igennem tiden have blandet og udvisket de forskel-
lige gener så meget, at man ikke vil være i stand til at finde et enkelt molekylært stamtræ, der 
forener alle organismer i et stort træ. 
 
9. At forstå hvilken rolle genoverførsel har i prokaryoterne har betydning for eukaryot evolution. 
Da eukaryoter har et helt forskelligt reproduktionsapparat end prokaryoterne og er der mulighed 
for HGT er ikke helt så ligetil hos dem, som hos prokaryoterne. Men ikke desto mindre, så viser 
deres genetiske spor, at de i høj grad også har erhvervet gener før i tiden og for nylig. En fuld 
forståelse af eukaryoternes evolution må derfor inddrage resultaterne af prokaryoternes evoluti-
on. 
 
Dette nye paradigme har mødt en del modstand. Dette gælder specielt omkring det metodiske i at 
bevise at der har fundet HGT sted. Da detektionsmetoderne til at påvise HGT stadig er under udvik-
ling møder disse metoder en del modstand. Flere mener også, at de klassiske begivenheder i gene-
tikken som for eksempel gentab, ratevariationer er bedre forklaringer på anomalierne end ekstraor-
dinære begivenheder som for eksempel HGT (O'Malley & Boucher, 2005). 
 
Et væsentligt argument imod HGT er epistemologisk. Man hævder, at man ved HGT får en ufalcifi-
cerbar hypotese (Stiller & Hall, 1999). I TTT-paradigmet kan man forklare alle fylogenetiske møn-
stre ved at sige, at de er en blanding af rekombinationer imellem arter eller organismer der skylder 
HGT.  
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10 Diskussion 
10.1  Grundlæggende ændringer i erkendelsen 
10.1.1 Sammenligning af de tre medtagne videnskabsteorier 
Det virker som om der er stor lighed mellem paradigmeteori og forskningsprogrammer. Dog er La-
katos’ heuristik påvirkelig af de observationer man gør sig inden for forskningsprogrammet, hvor 
normalvidenskab er kortlægning af sammenhængen mellem allerede kendte fænomener. Forsknin-
gen tilpasser sig således løbende hos Lakatos, så man ikke får deciderede revolutioner og dermed 
kan have en mere kontinuert erkendelsesteoretisk udvikling. Lakatos og Popper lader til at være 
enige om at der er en kontinuert udvikling i erkendelsen, men videnskaben udformer sig mere som 
gruppeaktivitet hos Lakatos end den gør hos Popper. Hvor organisationen i videnskabelige samfund 
for Lakatos og Kuhn er en fuldt ud acceptabel forudsætning for at videnskaben kan eksistere som 
aktivitet, er det ikke nogen særlig vigtig faktor i dannelsen af naturvidenskabelige teorier, ifølge 
Poppers opfattelse. 
 
10.1.2 Anomaliernes rolle i udviklingen 
I alle de teorier vi har gennemgået spiller anomalier en central rolle for ændringer i den grundlæg-
gende opfattelse. For Kuhn og Lakatos er det en primær drivkraft i bestemmelsen af forskningens 
udgangspunkt. Hos Kuhn er det deres tilstedeværelse som berettiger søgningen efter andre para-
digmer og hos Lakatos vil de få forskningsprogrammet til at stagnere, så det også her vil blive favo-
rabelt at søge nye veje. Forskningens formål bliver her at imødekomme de psykologiske og prakti-
ske behov som den historiske kontekst frembringer. 
Hos Popper er det søgningen efter viden om naturen, der er styrende for videnskabens udvikling, 
men her afgør anomalierne om man er på vej i den rigtige retning. 
 
10.1.3 Begrænsninger for den menneskelige erkendelse 
Mennesker kan ikke have objektiv erkendelse af virkeligheden og kan derfor ikke få indsigt i en 
absolut sandhed. Dette må være en logisk sandhed da et menneske er et subjekt og dets virken der-
for vil være subjektivt. Derfor bør forskere ifølge alle tre teoretiker antage at deres forskningsresul-
tater er endegyldig sandhed. Inden for biologien, som vi har valgt at arbejde med, har man så kom-
plekse kausaliteter og så store datamængder at det må være mest nyttigt at operere meget med sand-
synligheder frem for at lede efter sandheder.  
Det står selvsagt ikke til mennesket at nå frem til et endegyldigt svar på, om der eksistere en virke-
lighed uafhængigt af den menneskelige erkendelse. Det ser ud til at Popper vælger at tro at der gør 
og at vi kan finde frem til denne ved denne ved så vidt muligt at omgå subjektivitet.  
Kuhn og Lakatos ser ud til at antage at der ikke er nogen virkelighed uafhængigt af den menneske-
lige erkendelse og det er derfor på sin vis en flertalsafgørelse at finde ud af hvilken teoriramme der 
er mest givtig at forske ud fra. 
 
10.2  Den horisontale genoverførsel som årsag til ontologisk ændring 
Der foreligger, ifølge Kuhn, ikke nogle egentlige fortilfælde af paradigmeskift inden for biologien, 
da den er en relativt ung videnskab og da han selv har mange forskellige udlægninger af paradig-
 Side 41 af 58 
mebegrebet er vi nødsaget til at bruge vores egen fortolkning af paradigmebegrebet til at diskutere 
forløbet. Efter vores mening kan paradigmer forekomme på forskellige organisationsniveauer. Vi 
synes det ser ud som om hvert niveau må have hver sit selvstændige paradigme. Skiftene i evoluti-
onsbiologien vil på den baggrund godt kunne finde sted uden at man nødvendigvis skulle skifte hele 
Darwins teori ud.  
 
Kuhn selv var fysiker og har derfor størstedelen af sin naturvidenskabelige erfaring inden for denne 
disciplin. Det bære hans videnskabsteori i nogen grad præg af, men den har dog fundet anvendelse 
mange andre steder og vi ser ingen grund til at den ikke ligeledes skulle kunne anvendes i biologi-
ske sammenhænge. 
 
Evolutionsbiologiens store linjer er ikke rekonstruerbare og kan derfor ikke afprøves inden for en 
overskuelig tidsperiode. Man vil være henvist til at udarbejde forsøg som kan illustrere de princip-
per som man mener gør sig gældende, men hvorvidt de kan overføres til den store sammenhæng 
kan man kun gætte på. Dette er ifølge Popper problematisk med hensyn til. videnskabelighed. Han 
ville måske slet ikke se det som videnskabeligt at udtale sig om arvegang over så lange distancer 
som evolutionsteorien gør. 
 
10.2.1 Redegørelse for krisesituationen 
Hvis man kun tager højde for VGT, kan det være vanskeligt at forklare at der er så lidt system i 
hvilke bakterier, der har hvilke gener. I betragtning af alle de anomalier vi har gjort rede for i rap-
porten, ser det ud til at være rimeligt at antage at det monofylogenetiske paradigme, ifølge Kuhns 
model er inde i en erkendelsmæssig krise og ifølge Lakatos står i en situation hvor det monofyloge-
netiske forskningsprogram er stagneret og ikke længere kan forudsige nye store opdagelser. Det 
monofylogenetiske livstræ ser ud til at være vanskeligt at forklare ud fra et molekylærbiologisk per-
spektiv.  
Uanset hvilken videnskabsteoretisk position man anlægger, er den splittelse som forekommer inden 
for den biologiske forskning helt efter bogen. 
 
Ifølge Kuhn mener vi derfor at det vil være mest nærliggende at vi befinder os i krisefasen. Dette vil 
så enten føre til at man finder nogle tilføjelser til det gamle paradigme, som gør at det igen bliver 
dækkende for ens observationer, eller at man udarbejder at solidt alternativt paradigme, som med 
tiden tager over. Alle paradigmer vil med tiden stå for udskiftning, men spørgsmålet er om det er 
nødvendigt at foretage denne på grund af HGT. 
 
10.2.2 Inddeling i fire grupper 
Uenigheden består ikke i hvor vidt HGT forekommer, da der er udbredet enighed om at dette er 
tilfældet. Derimod er der divergerende holdninger til, hvor store konsekvenser det har for den over-
ordnede fylogeni. 
 
Feltet er meget spredt og derfor har M. A. O’Malley og Yan Boucher i artiklen ’Paradigm change in 
evolutionary microbiology’ (O'Malley & Boucher, 2005) ment det nødvendigt at dele hele den bio-
logiske forskergruppe op, ikke bare i for og imod HGTs afgørende betydning, men også i nogle 
mellemliggende positioner. De henviser til Ford Doolittle, der opdeler forskergrupperne i fire grup-
per. Da problematikken er relativt ny er alle forskerne stadig tæt på den gamle opfattelse af arve-
gangen og arbejder derfor med samme data, men forstår alligevel HGT på forskellig vis: 
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1. Den første gruppe består af stærke modstandere af HGT. De mener, at HGT er blevet sat op til 
noget langt større end det i virkeligheden er, og at det er sensationaliseret (Kurland et al., 2003). 
HGT sker kun sjældent og ændrer ikke på et monofyletisk træ. I en artikel skriver Kurland 
(Kurland, 2000). “Horizontal gene transfer (HGT) is a sensational topic largely because its ex-
ploitation to date has been primarily journalistic. Properly packaged it captures the attention of a 
sensitized lay public and peps up circulation. HGT provides technical challenges for academic 
scientists as well as market analysts. For fans of science fiction as well as for environmental 
pessimists, HGT is the stuff of doomsday prophecies.” Denne gruppe argumenterer for det 
Kuhn kalder det gamle paradigme. 
 
2. Den næste gruppe kalder Doolittle moderate modstandere af HGT. Det er dem, der mener, at 
det monofylogenetiske stamtræ stadig er aktuelt for en kerne af vigtige gener, hvor hyppigheden 
af HGT må anses at være meget mindre end for andre gener. For eksempel de gener, der er in-
volverede i DNA replikationen, transkriptionen og RNA-translationen. Denne del af generne 
kalder de ofte ’informational genes’. I denne gruppe er for eksempel Woese, der udviklede 
stamtræet med de tre domæner og Kunin (Kunin & Ouzounis, 2003). Doolittle kalder deres ar-
gumenter kerneargumentation, at for eksempel rRNA-træerne for det meste er pålidelige og kan 
spores langt tilbage og at man ved hjælp af bedre genom-analyser på et eller andet tidspunkt vil 
være i stand til at forklare HGT. Denne gruppe argumenterer for ikke at forkaste paradigmet, 
men vente til ny teknologi kan løse problemet. 
 
3. Moderate tilhængere kalder Doolittle den tredje gruppe. Disse hænger sig ikke så meget i ord-
kløveriet om udbredelsen og vigtigheden af HGT. Deres fylogenetiske bevisførelse, siger Doo-
little, kan sammenlignes med et tov, hvor hvert reb i tovet er et genom. Disse reb snor sig ind i 
hinanden og udgør tilsammen tovet. Og at selv om hvert genom har hver sin indviklede historie, 
så udgør alle genomerne ét tykt fælles tov. Wolf et al. siger i artiklen ”Genome trees and the 
tree of life” (Wolf et al., 2002): ”..those same comparative genomic studies that have ‘uprooted’ 
the Tree of Life give us hope that the concept could be rescued, albeit in a limited sense. Taken 
together, the results achieved by genome-tree approaches indicate that there is, after all, a phy-
logenetic signal in the sequences of prokaryotic proteins, but it is weak because of massive gene 
loss and horizontal transfer and possibly also because of (relatively) rapid divergence of the ma-
jor lineages in the deep past. To capture this faint signal, analysis of genome-wide protein sets 
or of carefully selected subsets is required…. However, the concept of the Tree of Life is bound 
to change in the post-genomic world. It cannot anymore be thought of as a definitive ‘species 
tree’ (something that does not even exist in reality) but only as a central trend in the rich patch-
work of evolutionary history, replete with gene loss and horizontal transfer events” 
 
4. Den sidste gruppe forskere, der beskæftiger sig med HGT kalder Doolittle for de stærke tilhæn-
gere af HGT. De argumenterer for, at HGT er så udbredt at et monofyletisk stamtræ ikke er mu-
ligt. Der findes små brudstykker af trælignende strækninger (grene). Men hvis man zoomer ud 
er de bare lokale træer uden forbindelse til de andre træer. Evolutionære sammenhænge skal ses 
som net eller eventuelt en mosaik, men ikke som et træ. Denne gruppe tilhører Doolittle selv. I 
artiklen ”How big is the iceberg of which organellar genes are but the tip?” skriver Doolittle et 
al. : ” If the iceberg of LGT does sink the ship of genomebased phylogeny, we have many life-
boats (each gene is one). Our understanding of gene and genome evolution will be richer, not 
poorer. Only simple metaphors (the ‘Tree of Life’) and dreams of hierarchical orderliness 
passed down to us from Linnaeus are at risk.” (Doolittle et al., 2003) 
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Ifølge Doolittle har vi altså to yderligheder med hensyn til hvilken betydning HGT skal have for 
fylogenien. Da det er vanskeligt at lave eksperimenter som afslører hvad arvegangen skyldes, bliver 
beslutningen et spørgsmål om tro. De to yderpunkter er derfor i Kuhnsk forstand to inkommensu-
rable paradigmer. Den ene arbejder i det paradigme, hvor monofylogeni er forklaringsmodellen, 
som observationer skal passe ind i. Den holder fast ved det gamle, nemlig at vi alle har én fælles 
afstamning. Det andet videnskabelige samfund ser HGT som en meget stor akkumulering af anoma-
lier, som de har vanskeligt ved at få til at passe med det gamle paradigme. 
 
Ud fra Kuhns synspunkt har man haft normalvidenskab inden for det gamle paradigme, som kun 
tager højde for den vertikale arvegang. Det fylogenetiske livstræ har været en overskuelig måde at 
systematisere alle livsformer på og tankegangen i det går helt tilbage til Aristoteles. Ud fra dette 
system har man kunnet udarbejde en systematisk navngivning, hvilket er meget hensigtsmæssigt i 
betragtning af hvor mange forskellige livsformer der eksisterer. Morfologiske ligheder artsfæller 
imellem, har underbygget ideen om en kontinuerlig arvegang. 
En teknologisk udvikling, i form af opfindelser som mikroskoper og molekylærbiologiske metoder 
kombineret med computerens udvikling, har gjort det muligt at udforske arvegangen yderligere. 
Opdagelsen af HGT er et resultat af denne udvikling.  
 
10.2.3 Genetisk variation 
I den nuværende tankegang er genetisk variation et resultat af tilfældige mutationer eller rekombi-
nation og ifølge neo-Darwinistiske syntese vil erhvervede karakterer i en organisme ikke nedarves. 
Hvis horisontal genoverførsel accepteres vil disse tidligere antagelser ikke længere være fyldestgø-
rende, da HGT ud over at være endnu en kilde til genetisk variation også giver anledning til at de 
nyerhvervede gener kan nedarves, hvis de først er blevet succesfuldt integreret. På et niveau der 
omhandler genetisk variation og nedarvning af erhvervede egenskaber vil en teori der indbefatter 
HGT altså have en større forklarende kraft end den nuværende antagelse og vil ud fra Popper være 
mere hensigtsmæssig at anvende på det niveau. 
 
Idéen om at det vil være mere hensigtsmæssigt at erstatte livstræsmetaforen med en netmetafor er 
fremsagt på baggrund af komparative analyser af proteiner og gener fra forskellige organismer. Det-
te passer i overensstemmelse med Poppers induktionsproblem, idet idéen om netmetaforen er dan-
net ud fra de sammenligninger man har foretaget mellem et lille udvalg af proteiner og gener og i 
det hele taget et lille udvalg af organismer som så ekstrapoleres til at gælde generelt for hele orga-
nismers genetiske forbindelse til hinanden, på trods af man ikke kan vide, om fremtidige observati-
oner vil passe i overensstemmelse med den udarbejde netmetafor. 
 
10.3  Praktisk formål med at skifte ontologi 
10.3.1  Resistens 
Multiresistente bakterier i både hospitals- og samfundsmiljøer er betydningsfulde bekymringer for 
den kliniske og farmaceutiske industri, da de er en stor årsag til fejlslagenhed ved behandling af 
smitsomme sygdomme. Erhvervet antimikrobiel resistens resulterer i stigende omkostninger inden 
for sundhedsvæsenet, øget sygelighed og dødelighed samt udvikling af nye patogene bakterier 
(Dzidic & Bedekovic, 2003).  
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Bakterier kan enten erhverve resistens ved mutationer eller ved horisontal genoverførsel af resi-
stenskodende genetisk materiale fra andre bakterier. Spredningen af antibiotikaresistensgener kan 
blandt andet skyldes overforbrug af antibiotika i den menneskelige sundhedspleje (Dzidic & Bede-
kovic, 2003). 
Øget udbredelse af multiresistente bakterier og klare tegn for overførsel af resistens fra en organis-
me til en anden kan føre til vækst af opståede patogene bakterier på hospitaler, som der ikke findes 
nogen antibiotiske bekæmpelsesmidler imod (Dzidic & Bedekovic, 2003). 
 
Horisontal genoverførsel forklarer altså spredning af resistens og opstandelse af multiresistente bak-
terier, som kan være et problem på sygehuse. Hvis man følger det nuværende paradigme og HGT 
dermed ikke accepteres som en mulighed, forsvinder forklaringsgrundlaget for, hvordan resistens 
spredes mellem forskellige organismer, hvilket vil gøre forebyggelsen og bekæmpelsen mere pro-
blematisk. Derfor ville en ændret opfattelse af arvegangen give en bedre mulighed for bekæmpelse 
af resistens. 
 
10.3.2  Genmodificerede organismer 
Med frigivelse af genmodificerede organismer (GMO) i miljøet er analyser af genoverførsel blevet 
et vigtigt spørgsmål af biologisk sikkerhedsmæssige grunde. Der er udtrykt bekymring om, at re-
kombinant DNA der er indført i GMO kan overføres til visse mikroorganismer (Dröge et al., 1998). 
 
Brugen af GMO i den bioteknologiske produktionsproces har givet anledning til diskussion i offent-
ligheden og lovgivende myndigheder af risici forbundet med rekombinant DNA i spildevand. Di-
skussionen har været centreret om mulig overførsel og efterfølgende ekspression af for eksempel 
antibiotikaresistens eller patogene genetiske træk fra GMO til andre organismer (Doblhoff-Dier et 
al., 2000). 
 
Tilsvarende til problematikken med spredning og dannelse af multiresistens på sygehuse, vil HGT 
også give grundlag for bedre bearbejdning af problematikken, i form af forebyggelse og lovmæssige 
restriktioner. 
 
10.4  Diskussion af TTT-paradigmet som løsning 
Tvivlen er grobund for nye, konkurrerende paradigmer. Her har man nu blandt andet et forslag om 
at udskifte træ- metsforen med en net-metafor. Dette nye paradigme har det vanskeligt i starten for-
di det først skal artikuleres. Disse vanskeligheder er helt i overensstemmelse med Kuhns forudsigel-
ser. 
Hvis man ser på de punkter Kuhn sætter op, så ser TTT-paradigmet ud til at leve op til alle andre 
end punkt 4. Det er en mere detaljeret forklaring end det gamle, fordi det går videre til at forklare 
årsagen til den arvelige del af de morfologiske karakteristika. Der ser ikke ud til at være nogle logi-
ske vanskeligheder i det og det er allerede anvendt meget inden for molekylærbiologien i forbindel-
se med fremstilling af rekombinant DNA. Der ser også ud til at være mange ting der kan forklares 
ud fra det. Det eneste problem er hvad angår simpelhed. Det nye paradigme er en del mere indviklet 
end det gamle. Dette er problematisk, da enkelthed er et træk som tiltaler folk i valget af paradigme. 
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10.4.1 Forklarende kraft 
HGT lever de fleste steder op til Poppers krav om at en ny teori skulle kunne forklare de samme 
fænomener som det foregående. TTT-paradigmet benægter ikke at der forekommer genoverførsel 
ved celledeling. Påstanden er blot at det ikke er den eneste betydelige mekanisme, så det er på sin 
vis en videreudvikling af teorien. 
Det kan måske blive et problem i forbindelse med en erkendelse af livets oprindelse. Der tangerede 
det gamle paradigme i det mindste en løsning; nemlig den med er fældes oprindelse for alt liv. På 
det punkt er netmetaforen længere fra at have en løsning. 
 
Ifølge Popper ville man i første omgang ikke skulle gå væk fra ideen om en fælles oprindelse, men 
kun fra teorien om at genoverførsel i forbindelse med celledeling er den eneste betydelige. Det ville 
være god videnskabelig praksis at forsøge at få det til at passe ind. 
 
10.4.2 Erkendelsesmæssig kontinuitet 
Lakatos er ikke den store fortaler for at skifte forskningsprogrammer ud. Han er uenig med Kuhn i 
at forskellige teorirammer er inkommensurable. En fordel ved at have sameksisterende forsknings-
programmer, er at de kan have deres forklarende kraft inden for forskellige områder. Således ville 
det altså være forsvarligt at bruge det gamle paradigme i taksonomiske sammenhænge og det nye i 
genteknologiske.  
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11 Konklusion 
Det ser for os ud til at ændringer i teorigrundlaget starter i at de ræsonnementer man gør sig ud fra 
det, ikke længere er konsistente. Når dette er tilfældet er de tre filosoffer vi bruger, enige om at der 
bør foretages en ændring. De er ikke enige om hvorvidt disse ændringer er den primære drivkraft i 
videnskaben, eller det blot er en del af processen, men der ser ud til at være konsensus om at akku-
mulering af anomalier skal afføde en ændring af ens grundopfattelse. 
En grund til at de ikke er konsistente kan dels være at man aldrig vil kunne udarbejde en teoriram-
me som indeholder et fuldstændigt billede af naturen. Man må derfor finde ud af udefra hvilken 
ontologi, man kan forklare naturen bedst, i sin historiske kontekst. Den sammenhæng som man har 
behov for at få forklaret, ændrer sig med historiens gang og det kan derfor være formålstjenligt at 
udskifte ontologien. Dette bør dog først gøres, når der ikke ser ud til at være anden udvej, da sådan-
ne produktionsomlægninger er stærkt ressourcekrævende og den videnskabelige virksomhed hæm-
mes betragteligt eller helt standses i perioder hvor en sådan tvivl huserer.  
 
Det indgår ikke i Poppers teorier, at teorigrundlaget skulle være noget man kunne vælge, alt efter 
hvad man skulle bruge sin videnskab til. Derfor forekommer der ifølge ham ikke bevidste revoluti-
oner indenfor videnskaben. Dette var et af de aspekter i Poppers videnskabsteori, som Kuhn ønske-
de at gøre op med. 
Ud fra en betragtning om at forskningen skal være anvendelig i dens historiske kontekst, ser det ud 
til at være nyttigt at tage højde for HGT i vor tid. Det vil give bedre mulighed for at løse resistens-
problemet og måske forudsige risici ved at frigive GMO afgrøder i forskellige økosystemer.  
Hvis man ser sceneriet som Lakatos forskningsprogrammer, ser der også ud til at være basis for en 
udskiftning af de ontologiske antagelser, da det gamle forskningsprogram ser ud til at være stagne-
ret. Det lader ikke til at være i stand til at komme med nye forudsigelser, som har en tilfredsstillende 
forklarende kraft i forhold til den før nævnte resistensproblematik. 
Vi mener således at HGT, ifølge Kuhn og Lakatos, vil kunne være årsag til et paradigmeskift. På 
hvilket niveau dette vil finde sted er dog vanskeligt at klarlægge ud fra de forhåndenværende infor-
mationer. Man må først vide, hvilken betydning fænomenet har i forbindelse med eukaryoter, for 
virkelig at kunne give et bud på hvorvidt man må revidere hele sit billede af evolutionen. Det er 
muligt at man kan forsvare lokale træstruktur, men hele tanken om det monofyletisk træ kan blive 
problematisk. 
Selv på bakterielt niveau har vi vanskeligt ved at udtale os klart om hvor stor en betydning HGT har 
efter kun et semesters arbejde med fænomenet. I hvert fald vil vi undlade at være særligt kategori-
ske i vores vurdering, da der stadig er mange bakterier, der mangler at blive undersøgt, så vi synes 
man bør være påpasselig med at tage stilling. Af O’Malley og Bouchers fire grupper vil vi være 
mest tilbøjelige til at placere os omkring gruppe tre, da det for os virker som om, at det få en betyd-
ning, da det er slået igennem i nogle forskerkredse og man derfor vil være nødt til at forholde sig til 
det. Dette vil ifølge den historiske udvikling vi har gennemgået i rapporten ofte give anledning til 
en påvirkning i den måde arvegangen bliver opfattet på. 
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14 Appendix 2 - Ordliste 
 
5S rRNA: ribosomalt RNA der findes i den store subunit af ribosomerne hos prokayoterne. 
 
α-proteobakterie: proteobakterier er en store gruppe af bakterier, som alle er Gram-negative. α-
proteobakterier udgør de fleste fototrofiske slægter, men også adskillige andre slægter. Forløberen 
til mitokondrier menes at være udsprunget fra denne gruppe. 
 
Aminoacyl-tRNA-syntetaser: gruppe af enzymer, der katalyserer dannelsen af de forskellige ami-
noacyl-tRNA-molekyler. En aminoacyl-tRNA er et transport-RNA-molekyle, som bærer en amino-
syre. 
 
Cyanobakterie: fotosyntetiserende bakterier, tidligere kendt som blågrønalger. 
 
Cytokrom: gruppe af proteiner indeholdende en hæmgruppe (med bundet jern). Cytokromerne er 
elektrontransporterende proteiner, hvis egenskaber udnyttes i respirationskæden, fotosyntesen og i 
afgiftningsprocesser i cellen. Den funktionelle gruppe i cytokromet er den jernholdige hæmgruppe. 
Jernet kan skiftevis reduceres og oxideres. 
 
Deskriptiv: beskrivende. Modsat normativ. 
 
Epistemologisk: erkendelsesteoretisk. 
 
Ferredoxin: forholdsvis lavmolekylære jern- og svovlholdige proteiner, som overfører elektroner 
fra ét enzymsystem til et andet, uden selv at udøve nogen enzymatisk aktivitet. Ferredoxiner spiller 
blandt andet en rolle i fotosyntesens elektrontransportkæde. 
 
Footprint: aftryk der gør det muligt af spore tilbage til, hvor generne kommer fra 
 
Heuristik: planmæssig søgning af viden. 
 
Histon: et lille protein med en stor mængde af positivt ladede aminosyrer der binder til negativt 
ladet DNA. Spiller en vigtig rolle i kromatinstruktur. 
 
Indetermineret vækst: ikke forudbestemt vækst. 
 
Invertebrater: hvirvelløst dyr. 
 
Metanogen: mikroorganismer der optager energi ved at bruge carbondioxid til at oxidere hydrogen 
og producerer metan som affaldsprodukt. 
 
Mycoplasma: en gruppe af små bakterier, hvoraf nogle forårsager diverse sygdomme i planter, dyr 
og mennesker. 
 
Naivfalsifikationisme: Poppers princip med at bortkaste en teori ud fra afkræftende forsøgsresultat. 
 
Normativ: angivelse af, hvordan man bør opføre sig. Modsat deskriptiv. 
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Ortolog: homologe gener i forskellige arter der stammer fra en fælles stamfader. 
 
Paralog: homologe gener inden for en art der er divergeret ved gendublikation. 
 
Protozo: en type af simple encellede eukaryoter, fx alger. 
 
Pseudovidenskab: aktivitet der foregiver at være videnskab uden egentlig at være det. 
 
Rickettsia: parasitisk mikroorganisme der er en mellemting mellem bakterier og vira. 
 
